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En cana de azucre, con grandes poboacións suxeitas de selección, o grao de precisión da 
selección pode verse menoscabado pola dificultade de realizar a valoración simultánea 
dun elevado número de variables en cada un dos xenotipos en avaliación. Por tanto, a 
redución do número de variables nunha ou poucas dimensións (índices) permitiría avaliar 
e clasificar aos xenotipos dunha maneira eficiente, o que debería conducir a un proceso 
de selección con mellores ganancias xenéticas. Para iso expuxéronse os obxectivos 
específicos seguintes: a) avaliar nove metodoloxías para o cómputo de índices de 
desempeño ou selección en xenotipos de cana de azucre do Estado III de Selección do 
Programa de Variedades de CENGICAÑA en Guatemala; b) determinar o grao de axuste 
dos modelos dos índices; e c) identificar as variables que mellor explican o desempeño 
dos xenotipos de cana de azucre. Para este efecto, establecéronse catro experimentos con 
513 xenotipos en dúas localidades diferentes, e foron avaliados en dous anos 
consecutivos mediante 14 variables fenotípicas (a partir de 58 medicións). En total 
obtivéronse sete conxuntos de datos. A información analizouse mediante análises 
estatísticas descritivas unidimensionais, probas de “t”, análise de varianza (ANOVA), 
análise de modelos lineais mixtos, análises de regresión lineal, análise multidimensional 
de varianza (MANOVA), análise de compoñentes principais (ACP) e regresións Logit. 
Estimáronse os scores de nove índices de selección (desempeño): Smith, Kempthorne e 
Nordskog, ESIM, RESIM, CP1, CP2, CP3, TAH e BLUP. As diferenzas en desempeño 
dos xenotipos para TAH foron altamente significativas, coa compoñente xenética como o 
factor máis determinante para a diferenciación, aínda que a interacción xenotipo × 
ambiente indicou a necesidade de ensaios comparativos en diversos ambientes. O pobre 
desenvolvemento en biomasa en dous dos ensaios non permitiu discriminar entre 
xenotipos en ningún dos índices aplicados. O axuste dos índices de selección Smith, KN, 
ESIM, RESIM, e CPs non presentaron un patrón xeneralizado, polo que o axuste destes 
índices debe ser priorizados para cada conxunto de datos. Non se atopou unha función 
que ponderase apropiadamente todas as 14 variables en estudo. Os ACPs, as análises de 
varianza e as funcións lineais dos índices de desempeño indicaron que as variables con 
maior peso na variación foron: brixprom_1, pol_6, brixjugo_7, purity_8, peso5talks_2, 
diam_11, alt_10, fiber_14, flower_12, pith_13 e oqueinter_4. A variable flower_12 foi 
de interese unicamente na diferenciación xenética de variedades florecedoras. A selección 
 
de xenotipos de cana de azucre segundo as regresións Logit foi función dos valores 
xenéticos determinados unicamente polo TAH e BLUP. BLUP optimizou os 
procedementos de selección de xenotipos e pode ser aplicado de forma rutineira nos 
procesos de avaliación e selección de xenotipos en condicións de cultivo en Guatemala. 
Por todo o anterior, o procedemento estatístico máis apropiado para diferenciar xenotipos 
de cana de azucre foi o Mellor Estimador Lineal Insesgado (BLUP) a partir da variable 
TAH. A utilización desta metodoloxía permitiu a selección de 25 xenotipos de cana de 





















En caña de azúcar, con grandes poblaciones sujetas de selección, el grado de precisión de 
la selección puede verse menoscabado por la dificultad de realizar la valoración simultánea 
de un elevado número de variables en cada uno de los genotipos en evaluación. Por tanto, 
la reducción del número de variables en una o pocas dimensiones (índices) permitiría 
evaluar y clasificar a los genotipos de una manera eficiente, lo que debería conducir a un 
proceso de selección con mejores ganancias genéticas. Para ello se plantearon los objetivos 
específicos siguientes: a) evaluar nueve metodologías para el cómputo de índices de 
desempeño o selección en genotipos de caña de azúcar del proyecto “Estado III de 
Selección” del Programa de Variedades de CENGICAÑA en Guatemala; b) determinar el 
grado de ajuste de los modelos de los índices; y c) identificar las variables que mejor 
explican el desempeño de los genotipos de caña de azúcar. Para este efecto, se 
establecieron cuatro experimentos con 513 genotipos en dos localidades diferentes, y 
fueron evaluados en dos años consecutivos mediante 14 variables fenotípicas (a partir de 
58 mediciones). En total se obtuvieron siete conjuntos de datos. La información se analizó 
mediante análisis estadísticos descriptivos unidimensionales, pruebas de “t”, análisis de 
varianza (ANOVA), análisis de modelos lineales mixtos, análisis de regresión lineal, 
análisis multidimensional de varianza (MANOVA), análisis de componentes principales 
(ACP) y regresiones Logit. Se estimaron los scores de nueve índices de selección 
(desempeño): Smith, Kempthorne y Nordskog, ESIM, RESIM, CP1, CP2, CP3, TAH y 
BLUP. Las diferencias en desempeño de los genotipos para TAH fueron altamente 
significativas, con la componente genética como el factor más determinante para la 
diferenciación, aunque la interacción  indicó la necesidad de 
ensayos comparativos en diversos ambientes. El pobre desarrollo en biomasa en dos de los 
ensayos no permitió discriminar entre genotipos en ninguno de los índices aplicados. El 
ajuste de los índices de selección Smith, KN, ESIM, RESIM, y CPs no presentaron un 
patrón generalizado, por lo que el ajuste de estos índices debe ser priorizados para cada 
conjunto de datos. No se encontró una función que ponderara apropiadamente todas las 14 
variables en estudio. Los ACPs, los análisis de varianza y las funciones lineales de los 
índices de desempeño indicaron que las variables con mayor peso en la variación fueron: 
brixprom_1, pol_6, brixjugo_7, purity_8, peso5talks_2, diam_11, alt_10, fiber_14, 
flower_12, pith_13 y oqueinter_4. La variable flower_12 fue de interés únicamente en la 
 
diferenciación genética de variedades florecedoras. La selección de genotipos de caña de 
azúcar según las regresiones Logit fue función de los valores genéticos determinados 
únicamente por el TAH y BLUP. BLUP optimizó los procedimientos de selección de 
genotipos y puede ser aplicado de forma rutinaria en los procesos de evaluación y 
selección de genotipos en condiciones de cultivo en Guatemala. Por todo lo anterior, el 
procedimiento estadístico más apropiado para diferenciar genotipos de caña de azúcar fue 
el Mejor Estimador Lineal Insesgado (BLUP) a partir de la variable TAH. La utilización de 
esta metodología permitió la selección de 25 genotipos de caña de azúcar con un 





















In sugarcane, with huge amount of populations under evaluation, it is necessary to observe 
all the important variables; therefore, the precise selection degree can be affected by the 
difficulty of an accurate simultaneous evaluation of all the involved variables in each 
genotype. Moreover, to reduce the dimensionality of all variables in one or few dimensions 
(indexes) would make possible to evaluate and classify the sugarcane genotypes in a more 
efficient fashion. Consequently, the present study was carried out with the next objectives: 
a) to evaluate nine methodologies for computing selection indices using phenotypic 
information in sugarcane in the Selection Stage III at the Guatemalan CENGICAÑA’s 
breeding program; b) to determine the adjustment level of all indices models under study in 
order to establish its practical use; c) to identify the variables that better explains the 
performance variation of all sugarcane genotypes under study. To reach the objectives, 
four trials were settled-out in two different locations and two different seasons; seven data 
sets were collected-out, due that one of them was loosen by an non-scheduled burn in one 
trial. 513 sugarcane genotypes were contained by all the four trials. 14 phenotypic 
characterization variables were derived from 58 different measures. The information was 
analyzed by univariate descriptive statistics, “t” tests, conventional analysis of variance 
(ANOVA), linear mixed models analysis, linear regression analysis, multivariate analysis 
of variance (MANOVA), principal components analysis (PCA) and Logit regressions. 
Scores for nine selection indices were computed: Smith, Kempthorne y Nordskog, ESIM, 
RESIM, PC1, PC2, PC3, TAH and BLUP. It was determined that the TSH performance 
differences among genotypes were highly significant and showed that the genetic factor 
was determinant to the differentiation; nevertheless, the  
showed the necessity of establishing comparative trials in diverse kind of environments. 
The poor biomass development in two of the trials did not allow to differentiate among 
genotypes in none of the all nine indices. The low adjustment of the selection indexes 
Smith, KN, ESIM, RESIM and PCs showed an erratic pattern; thus, the adjustment of these 
indexes, and probably other kind of indexes, must be prioritized according to every dataset. 
It was not possible to find a function that properly weighted all the 14 variables under 
study. Agreeing to the results in PCA, analysis of variance, linear regressions analysis and 
the linear functions of the selection indexes, brixprom_1, pol_6, brixjugo_7, purity_8, 
peso5talks_2, diam_11, alt_10, fiber_14, flower_12, pith_13 and oqueinter_4 were the 
 
variables that most influenced the variation. The variable flower_12 was useful in the 
genetic differentiation only among the flowering genotypes. In five of the seven dataset 
concurring to the Logit regressions, the selection of genotypes was a function only of TAH 
and BLUP. BLUP was able to optimize the selection procedures among sugarcane 
genotypes and can be routinely applied in the genotypes evaluation and in selection 
procedures. Consequently, the most proper statistical procedure to differentiate sugarcane 
genotypes was the Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) derived from the TAH 
variable. Finally, it was determined that the application of this methodology allowed the 
selection of 30 of the 513 considered sugarcane genotypes with a genetic gain of 22% in 
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1.1 GENERALIDADES SOBRE LA CAÑA DE AZÚCAR 
 La caña de azúcar es una importante fuente de alimento y bioenergía. Es relevante en las 
economías de muchos países en el trópico y el sub-trópico. En Guatemala, el azúcar 
proveniente de la caña de azúcar representa el 9% de las exportaciones totales del país (Banco 
de Guatemala, 2015). Los atributos que otorgan a la caña de azúcar un valor económico 
importante son: su alta productividad; uso eficiente de los insumos agrícolas; y, puede ser 
procesada localmente para la adición de valor, mediante la producción de azúcar, melazas, 
alcohol y energía, todos susceptibles de almacenamiento y transporte (Moore et al., 2014). 
 La caña de azúcar es un pasto grande y perenne que evolucionó en condiciones de alta 
luminosidad, altas temperaturas y grandes cantidades de agua, por lo que se adapta a las 
regiones ubicadas al norte y al sur de los 35° desde el ecuador (Moore et al., 2014). La 
superficie estimada de producción de la caña de azúcar es de más de 24 millones de ha (FAO, 
2015) y la estimación de la producción mundial para el período 2016/2017 es de poco más de 
170 millones de t de azúcar (FAS/USDA, 2017). La caña de azúcar es el cultivo de mayor 
producción de biomasa (caña) en el mundo, comparado con el resto de cultivos de 
importancia económica (FAO, 2015), esto sin considerar el contenido de materia seca. Por 
otro lado, la caña de azúcar provee un tercio de la energía proveniente de plantas consumida 
por los humanos (152 Kcal/cápita/día), solamente por detrás del arroz y el trigo (Moore et al., 
2014). 
 A escala mundial la caña de azúcar tiene una importancia relevante, relacionada con su 
alta capacidad de producción de biomasa. El azúcar en el mundo se obtiene principalmente de 
dos cultivos fuentes: la caña de azúcar y la remolacha azucarera. Esta última se cultiva 
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principalmente en países desarrollados, mayormente en Europa y Estados Unidos (Quemé y 
Melgar, 2016). Por otra parte, la caña de azúcar se cultiva en muchos otros países, 
principalmente del trópico y del subtrópico (Estados Unidos, México, Centroamérica, 
Colombia, Ecuador, Venezuela, Argentina, Brasil, Sudáfrica, Australia, Tailandia, India, etc.). 
La relación de producción de azúcar proveniente de la caña de azúcar versus la remolacha 
azucarera es del 87.5% al 12.5% (Tabla 1.1). El azúcar es una relevante fuente de energía 
(commodity) y, como tal, se comercializa en el mundo (Moore et al., 2014). La proyección 
mundial para el 2020 indica que la mayor proporción de producción de azúcar será del 87% 
proveniente de caña de azúcar y el resto de remolacha azucarera (OECD/FAO, 2016). 





2016 2017 2018 2019 2020 
Remolacha azucarera 
       
Producción  t (millones) 257.0 268.2 271.9 274.2 276.8 278.9 
Área ha (millones) 4.4 4.5 4.5 4.5 4.6 4.6 
Rendimiento t/ha 58.63 58.99 59.79 60.31 60.71 61.16 
Uso para combustible t (millones) 12.8 12.7 10.0 10.5 10.4 10.4 
Caña de Azúcar 
       
Producción t (millones) 1811.6 1850.3 1875.1 1908.5 1943.3 1976.0 
Área ha (millones) 26.9 27.2 27.3 27.7 28.0 28.3 
Rendimiento t/ha 67.37 68.08 68.57 68.98 69.41 69.74 
Uso para combustible t (millones) 374.3 409.5 414.0 420.0 430.3 440.1 
Azúcar en General 
 
            
Producción t (millones) tq 170.8 173.7 177.8 181.9 187.2 191.4 
Consumo t (millones) tq 166.8 172.9 175.3 178.2 181.8 185.7 
Precio de azúcar cruda(1) USD/t 323.0 325.3 330.4 337.6 335.8 330.9 
Precio de azúcar blanca(2) USD/t 408.0 398.6 388.3 402.5 405.8 407.0 
Precio, HFCS 
(3)
 USD/t 539.7 472.1 450.8 457.6 470.1 477.2 
(1)  Precio mundial de azúcar cruda para 2016 (ICE contract No11 nearby, October/September) 
(2)  Precio de azúcar refinada para 2016 (White Sugar Futures Contract No. 407, Euronext market, Liffe, London, Europe, October/September) 
(3)  Lista de precios de ventas completas en los Estado Unidos para para 2016 (HFCS-55, -high fructose corn syrup- October/September) 
 tq= tel quel (sobre la base de producciones netas). Fuente: OECD/FAO, 2016. 
 
 Por otro lado, si bien los precios son fluctuantes, se espera un crecimiento en la 
producción de cerca de un 2.1% anual, y un crecimiento sostenido de la demanda en cerca de 
un 2% anual (OECD/FAO, 2016). En todo caso, se asume que en el nivel mundial la oferta será 
mayor que la demanda (Figura 1.1). 
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Figura 1.1. Producción, consumo y existencias proyectadas de azúcar en t (OECD/FAO, 
2016).  
 En Guatemala, el azúcar se produce exclusivamente a partir de caña de azúcar. En la 
zafra de 2016-2017 se cosecharon cerca de 250,000 ha, de las cuales se obtuvieron 184,728 t 
(CENGICAÑA, 2011-2017). La productividad promedio de caña de la agroindustria para la 
zafra 2016-2017 fue de 101.96 t ha
-1
, el Pol % Caña medio (medida de la concentración del 
azúcar en la caña) fue de 13.10%, y la combinación de ambas variables, en promedio, 
propició la productividad de 10.86 t de azúcar por ha (CENGICAÑA, 2011-2017). Con estos 
valores de productividad, y considerando la productividad de otros años, Guatemala ocupa el 
tercer lugar en productividad de azúcar en el mundo, solamente por detrás de Colombia y 
Suazilandia (Melgar, 2012).  
 La evolución de la productividad de la agroindustria azucarera guatemalteca en las 
últimas siete zafras (Tabla 1.2) muestra cómo el rendimiento de caña se ha aumentado de 90 t 
ha
-1
 para la zafra 2010-2011 a 102 t ha
-1
 para la zafra 2016-2017. Por otro lado, la producción 
de azúcar por t de caña se ha mantenido más o menos constante (~10.5 kg t
-1
 caña), en parte 
debido a que los cultivares de caña y la tecnología de extracción tienden a concentrar más o 
menos la misma cantidad de azúcar en los culmos. Esto indica que este carácter en particular 
es relativamente difícil de incrementar, lo que obliga a establecer un equilibrio entre la 
producción de biomasa, de la concentración de azúcar y de la distancia a la fábrica para el 
transporte.  
Fredy Uber Rosales Longo 
6  
Tabla 1.2. Estadísticos descriptivos de la productividad de la agroindustria azucarera guatemalteca en las 
últimas siete zafras. 
Zafra Variable Media D.E. Mín Máx Mediana Q1 Q3 
Zafra 2010-2011 
 
Caña por hectárea (t) 90.5 25.8 10.7 340.3 90.1 73.3 106.6 
azúcar por tonelada caña (kg t-1)  10.9 1.1 5.2 14.8 10.8 10.2 11.5 
TAH 9.8 2.9 1.3 42.0 9.7 7.9 11.5 
ºBrix ND ND ND ND ND ND ND 
Pol % Caña 13.3 1.6 1.1 16.9 13.5 12.7 14.1 
Fibra % ND ND ND ND ND ND ND 
Zafra 2011-2012 
 
Caña por hectárea (t) 101.1 37.1 1.3 2682.3 100.4 83.5 117.6 
azúcar por tonelada caña (kg t
-1
)  10.6 1.0 5.4 17.3 10.7 10.0 11.3 
TAH 10.7 4.0 0.2 277.1 10.6 8.7 12.5 
ºBrix ND ND ND ND ND ND ND 
Pol % Caña 13.1 1.7 1.0 17.0 13.2 12.6 13.9 
Fibra % ND ND ND ND ND ND ND 
Zafra 2012-2013 
 
Caña por hectárea (t) 104.4 27.6 10.3 473.4 103.3 86.9 120.1 
azúcar por tonelada caña (kg t
-1
)  10.5 1.2 2.1 25.0 10.6 9.9 11.2 
TAH 10.9 3.0 1.0 54.8 10.8 9.0 12.6 
ºBrix ND ND ND ND ND ND ND 
Pol % Caña 12.9 2.3 1.0 28.0 13.3 12.6 14.0 
Fibra % ND ND ND ND ND ND ND 
Zafra 2013-2014 
 
Caña por hectárea (t) 104.0 28.9 1.5 690.1 103.3 86.2 121.1 
azúcar por tonelada caña (kg t-1)  10.3 1.3 2.8 24.2 10.3 9.6 11.0 
TAH 10.6 3.0 0.2 76.8 10.5 8.7 12.3 
ºBrix ND ND ND ND ND ND ND 
Pol % Caña 12.5 2.7 1.0 29.8 12.9 12.4 13.6 
Fibra % ND ND ND ND ND ND ND 
Zafra 2014-2015 
 
Caña por hectárea (t) 105.9 27.9 0.1 472.4 105.0 88.0 122.6 
azúcar por tonelada caña (kg t-1)  10.7 1.1 2.6 16.4 10.7 10.0 11.4 
TAH 11.3 3.1 0.0 51.9 11.1 9.3 13.1 
ºBrix ND ND ND ND ND ND ND 
Pol % Caña 13.1 2.0 1.0 18.6 13.3 12.7 14.0 
Fibra % ND ND ND ND ND ND ND 
Zafra 2015-2016 
 
Caña por hectárea (t) 108.4 33.2 8.9 1469.9 106.7 88.1 126.5 
azúcar por tonelada caña (kg t-1)  10.2 1.2 4.1 14.6 10.3 9.6 11.0 
TAH 11.0 3.4 1.1 167.1 10.8 8.9 12.9 
ºBrix 16.4 5.1 1.7 229.0 17.9 15.9 18.9 
Pol % Caña 12.6 2.4 1.0 18.3 12.9 12.3 13.6 
Fibra % 13.9 3.1 1.3 138.5 13.7 13.0 14.6 
Zafra 2016-2017 
 
Caña por hectárea (t) 102.0 28.1 8.8 591.8 101.0 84.6 118.6 
azúcar por tonelada caña (kg t-1)  10.7 1.0 1.1 15.8 10.7 10.1 11.4 
TAH 10.9 3.0 1.0 58.5 10.8 9.0 12.6 
ºBrix 16.4 4.9 1.9 24.6 18.2 16.0 19.1 
Pol % Caña 13.0 1.7 1.1 17.2 13.2 12.5 13.8 
Fibra % 13.5 1.4 1.1 18.9 13.6 12.9 14.3 
ND = No disponible; TAH = Toneladas de Azúcar por Hectárea; Pol % Caña = Concentración Aparente de Sacarosa. CENGICAÑA, 2011-2017. 
 
 Wagner (2007) indica que la caña de azúcar fue introducida a Guatemala, y se inició su 
cultivo hacia 1536. La misma autora señala que los primeros trapiches fueron construidos en 
el valle de Guatemala y el municipio de San Jerónimo (Baja Verapaz). Estos trapiches 
estuvieron operados, originalmente, por órdenes religiosas católicas. La fundación de ingenios 
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(fábricas) de azúcar se iniciaron hacia mediados del siglo XX, época en la que se inició 
también la exportación de azúcar en Guatemala (Wagner, 2007). 
 Actualmente, el azúcar en Guatemala es producida por diez ingenios azucareros, los 
cuales están aglutinados en la Asociación de Azucareros de Guatemala (AZASGUA), 
organización fundada en 1957. El Centro Guatemalteco de Investigación y Capacitación de la 
Caña de Azúcar, CENGICAÑA, es una organización perteneciente a AZASGUA. 
1.2 ASPECTOS GENERALES DE LA CITOGENÉTICA DE LA CAÑA DE AZÚCAR 
 Con respecto a los orígenes de la caña de azúcar, se sabe que tuvieron lugar en el sur de 
Asia durante el período cretáceo. Se cree que un género ancestral de la caña de azúcar se 
originó a partir de especies de los géneros Erianthus y Mischantus (James, 2004). 
Taxonómicamente la caña de azúcar se ubica en la tribu Andropogonae, la familia Poaceae y 
es parte del género Saccharum. El “Taxonomic Information System” (ITIS, 2017) lista un 
total de 14 especies aceptadas, con dos variedades de S. brevibarbe. Actualmente la literatura 
acepta seis especies (Ming et al., 2006). Solamente S. spontaneum y S. robustum son 
consideradas especies silvestres, las otras cuatro son especies cultivadas (S. barberi, S. edule, 
S officinarum y S. sinense) (Ming et al., 2006). Debido a que ninguna de las cuatro especies 
cultivadas sobrevive en la naturaleza por sí sola, se las han considerado como cultivares. Así 
mismo, S. barberi, S. sinense y S. edule se cree que son de origen interespecífico o 
intergenérico (D’Hont et al., 1998). Por otro lado, entre las seis especies indicadas, se han 
producido múltiples hibridaciones (artificiales o naturales), lo que ha derivado en una 
complicación mayor en términos de la ubicación taxonómica de las mismas. Esta amplia 
hibridación ha llevado a la generación de mezclas de cañas de azúcar euploides y aneuploides 
(Ming et al., 2006). 
1.2.1 Citogenética molecular de la caña de azúcar 
  Estudios de citogenética molecular (D’Hont et al., 1998; Grivet et al., 2004; Edmé et 
al., 2005; Babu et al., 2006; Piperidis et al., 2010) y de mapeo genético (Da Silva et al., 1993; 
Al-Janabi et al., 1993; Grivet et al., 1994) han establecido el tamaño aproximado del genoma 
de S. spontaneum entre 3.05 y 5.31 pg (picogramos, 1 pg=987 Mbp), en tanto que, el tamaño 
del genoma para S. officinarum oscila entre 6.32 y 6.66 pg. Algunos cultivares comerciales 
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(híbridos Saccharum spp) de Canal Point tienen un genoma que oscila entre 6.30 y 7.5 pg 
(Edmé et al., 2005). Los cultivares modernos de caña de azúcar exhiben alrededor del 70 al 
80% de los cromosomas enteramente derivados de S. officinarum; y entre el 10 y el 20% 
proveniente de S. spontaneum, y muy pocos cromosomas producto de la recombinación 
interespecífica (Ming et al., 2006; Le Cunff et al., 2008). 
1.2.2 ¿CUÁL ES EL NÚMERO BÁSICO DE CROMOSOMAS DE LA CAÑA DE AZÚCAR? 
 Sreenivasan et al. (1987) hallaron que las propuestas del número básico son: X = 5, 6, 8, 
10, y 12. En S. officinarum, el total de cromosomas es 2n = 10x = 80. Aquellos clones con un 
mayor número de cromosomas son considerados atípicos o híbridos. Para S. officinarum, con 
citotipos principales de 2n = 60-80, el número básico más probable es x = 10 (D’Hont et al., 
1998; Butterfield y D´Hont, 2001; Ming et al., 2006).  
  S. spontaneum exhibe un amplio rango en el número de cromosomas, de 2n = 36 a 2n = 
128; con cinco citotipos mayores 2n = 64, 80, 96, 112 y 128 (Ming et al., 2006). D’Hont et al. 
(1998) establecieron mediante fluorescencia, usando los genes 18s-25s rDNA y 5S rDNA, la 
ubicación física de estos en los cromosomas de diferentes citotipos de S. spontaneum, 
determinando que el número total de cromosomas fue proporcional a los números de sitios de 
rDNA mapeados; así, se derivó que el número básico de juegos de cromosomas para S. 
spontaneum es de x = 8.  
1.2.3 Los híbridos S. officinarum x S. spontaneum  
 La hibridación interespecífica en el género Saccharum (Figura 1.2) fue iniciada por 
mejoradores holandeses hacia 1885. Producto de este trabajo, se obtuvieron los cultivares 
POJ2725 y POJ2878, los cuales han contribuido significativamente como progenitores para 
los cultivares modernos de caña de azúcar alrededor del mundo (Purseglove, 1972). Los 
híbridos interespecíficos que involucran S. officinarum como el parental materno y S. 
spontaneum como parental paterno tienen un esquema triple (AAB) de cromosomas (Figura 
1.3); por ejemplo, cruzando S. officinarum (2n = 10x = 80) por S. spontaneum (2n = 8x = 112) 
puede producir híbridos con 2n = 136 cromosomas (40 + 40 de S. officinarum, más 56 de S. 
spontaneum, 2n + n) (Sreenivasan et al., 1987). Estos híbridos son caracterizados por su bajo 
contenido de azúcar, tallos delgados, alto contenido de fibra, gran capacidad de rebrote, y 
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elevados niveles de resistencia a factores bióticos y abióticos. Para reducir los efectos 
negativos de S. spontaneum, y retener la alta concentración de sacarosa de S. officinarum, se 
realizaron varios retrocruzamientos entre los híbridos interespecíficos y clones de S. 
officinarum (Figura 1.3). Esto condujo a la nobilización de lo que hoy denominamos híbridos 
Saccharum spp. (Sreenivasan et al., 1987). 
 
Saccharum officinarum                        Saccharum spontaneum 
Figura 1.2. El cruzamiento entre S. officinarum y S. spontaneum. 
 
 
Figura 1.3. Pedigrí de POJ 2878 y POJ 2725 (Purseglove, 1972; Sreenivasaan et al., 1987). 
 Al realizar el retrocruzamiento, el resultado fue, una vez más, una progenie dotada con 
 gametos. Generaciones subsecuentes de retrocruzas presentaron reducción de gametos 
(Figura 1.3). Este proceso condujo a la pérdida de cromosomas en las generaciones 






























X                                
Tercera nobilización
POJ 2725 y POJ 2878 
2n=119
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1998). Por esta razón, dependiendo de la cruza y del híbrido, los cultivares modernos de caña 
de azúcar son altamente poliploides (~12x) y aneuploides con ~120 cromosomas (Le Cunff et 
al., 2008; Grivet et al., 2004) (Figura 1.4). 
 
Figura 1.4.Cultivar moderno de caña de azúcar, CG98-46 (Híbrido Saccharum spp.). 
 En Guatemala, el Programa de Variedades del Centro Guatemalteco de Investigación y 
Capacitación de la Caña de Azúcar (CENGICAÑA) ejecuta su programa de mejoramiento 
genético con el principal objetivo de contribuir al incremento de la productividad de azúcar en 
la Agroindustria Azucarera de Guatemala, con la generación, selección o adaptación de 
variedades de caña de azúcar con producciones de caña y rendimientos de azúcar apropiados. 
En términos generales, estos objetivos se alcanzan mediante el estudio de la adaptación de las 
variedades de caña de azúcar en diferentes condiciones ambientales, así como con la 
determinación de la resistencia o tolerancia aceptable a las enfermedades y plagas más 
comunes (Orozco et al., 2012). Por otro lado, se busca que las características de los genotipos 
se adapten al manejo agronómico convencional de la agroindustria azucarera guatemalteca, 
así como a los procesos de extracción de sacarosa y otros subproductos industriales de la caña 
de azúcar (Orozco et al., 2012). 
En caña de azúcar, como en muchos otros cultivos, la selección de los individuos de mejor 
desempeño es la clave para el mejoramiento general de la especie (Allard, 1980; Fehr, 1987). 
En este sentido, la selección de individuos superiores implica, invariablemente, la selección 
de alelos (genes) que mejor representen las características que se desean expresar. Esta 
selección de genes puede realizarse fenotípicamente (Fisher, 1936; Cerón-Rojas et al., 2006), 
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genotípicamente (Lande y Thompson, 1990; Cerón-Rojas et al., 2008a), o bien mediante la 
combinación de ambos. 
 El mejoramiento genético en caña de azúcar, una especie poliploide y aneuploide, es 
relativamente complicado en términos convencionales debido al complejo problema que 
supone el multialelismo (Singh et al., 2010; Da Silva et al., 1993). En ese sentido, los 
procedimientos generales de mejora genética en caña de azúcar se guían por la generación 
inicial de variabilidad genética y, posteriormente, la selección subsecuente, en diferentes 
estados, de genotipos fijados por clonación con el mejor desempeño desde el punto de vista 
agronómico e industrial (Orozco et al., 2012).  
 En CENGICAÑA, Guatemala, el Programa de Variedades desarrolla sus actividades 
desde hace 20 años. La selección de clones y el desarrollo de variedades de caña de azúcar se 
realiza siguiendo patrones de selección basados en la medición de variables que permiten 
establecer las calidades fenotípicas de las selecciones, y sus cualidades, para obtener una 
variedad de uso comercial en el área de producción. Guatemala cultiva alrededor de 230,000 
ha en más de 20 zonas agroecológicas (Orozco y Buc, 2016), lo que obliga al desarrollo de 
diferentes variedades que puedan adaptarse a diferentes zonas de producción, lo cual impone, 
además, la necesidad de realizar un mejoramiento genético eficiente. 
 Dentro de los limitantes más importantes en el mejoramiento genético de la caña de 
azúcar se encuentra la estrecha variabilidad genética. Los cultivares modernos de caña de 
azúcar derivan de cruzas simples entre muy pocas variedades generadas hace unos 120 años 
(Rosales-Longo, 2011). Debido a este problema es necesario generar grandes poblaciones de 
individuos (de 160,000 a 200,000), mediante cruzas simples o policruzas. Usualmente, de una 
generación o serie de cruzamientos, una variedad es seleccionada, y alcanza su cultivo 
comercial después de doce años desde su generación hasta su liberación. Además, se 
necesitan unos 5 años de desarrollo hasta su adopción y cultivo comercial. Por tanto, la 
selección de esa variedad es la clave del éxito de un programa de mejoramiento. Pero, ¿cómo 
saber seleccionar una buena variedad? 
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1.3 EL PROGRAMA DE VARIEDADES DE CENGICAÑA 
En un proceso general de investigación en el campo del mejoramiento genético, se genera 
una línea general de investigación que establece, con orden, los procesos y metodologías a 
seguir para la buena obtención de los resultados buscados. En el caso del Programa de 
Variedades de CENGICAÑA, esta línea general de trabajo está establecida por el esquema 
general de investigación y mejoramiento genético (Figura 1.5). La cantidad de trabajo 
involucrado, desde el manejo del germoplasma, cruzamientos, selección y desarrollo 
comercial de las variedades, es muy amplio, por lo que integra a seis fitomejoradores. Entre 
los trabajos de investigación desarrollados se encuentran la optimización de los procesos de 
manejo del germoplasma, en forma convencional y mediante cultivo de tejidos; los estudios 
de la floración del cultivo, de la fisiología y de la respuesta a las modificaciones del 
fotoperiodo; así como otros que puedan ayudar a optimizar la recombinación genética 
(Quemé et al., 2016).  
En el apartado de la selección, el programa busca también mejorar sus procedimientos, 
con el fin de hacer lo más eficiente posible la obtención de nuevos genotipos, mediante la 
optimización de sus metodologías de diseño, evaluación, y selección. Lo anterior derivará en 
la obtención de nuevos genotipos de caña de azúcar de alto nivel de desempeño y, a más largo 
plazo, contribuirá en la elevación de los niveles de recuperación de sacarosa en la 
Agroindustria Azucarera Guatemalteca. 
 Para realizar la selección y desarrollo de una variedad, el Programa de Variedades de 
CENGICAÑA cuenta con varios pasos o estados de selección. En los diferentes estados de 
selección del Programa de Variedades de CENGICAÑA (Figura 1.5) se evalúan anualmente 
cerca de 160,000 diferentes genotipos. 
 Orozco et al. (2012) presentan al Programa de Variedades de CENGICAÑA según un 
proceso secuencial (Figura 1.5). Este proceso inicia con el mantenimiento y uso del recurso 
genético, esto incluye la conservación y la selección de progenitores para el siguiente paso o 
sub-proceso, el cual lo constituye el programa de cruzamientos, que es donde principalmente 
se obtiene todo el material genético recombinante para los siguientes sub-procesos. Sigue 
luego el programa de selección, el cual consta de cinco estados. El Estado I, es el primer sub-
proceso de selección, donde se eligen cerca de nueve mil genotipos de entre más de 150,000. 
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Estas selecciones pasan al Estado II, todos los genotipos en este estado se evalúan en dos 
ambientes contrastantes de la zona de producción de la agroindustria azucarera de Guatemala, 
en experimentos con diseños aumentados. 
 El siguiente paso es el Estado III; en este estado se evalúan las selecciones hechas en el 
Estado II, las cuales son cerca de mil genotipos por año, en experimentos en diseños de 
bloques incompletos. Las selecciones del Estado III, que son entre 60 y 80 variedades, pasan a 
ser evaluadas en un grupo de experimentos mucho más ampliados, tratando de establecer los 
niveles de interacción de Genotipo por el Ambiente. Estos experimentos son denominados 
Pruebas Regionales o Estado IV, y se realizan en diseños de bloques completos al azar. Las 
selecciones del Estado IV pasan a ser evaluadas en el último estado de evaluación: El Estado 
V o las Pruebas Semi-comerciales. Las selecciones finales del Estado V, unas dos variedades, 
son finalmente tomadas para impulsar su adopción y desarrollo en una última fase del 
programa que se denomina “Apoyo al desarrollo comercial de las variedades liberadas”. 
 El presente estudio se circunscribe en el Estado III. En este estado los genotipos se 
evalúan, en ensayos en un diseño de bloques incompletos (alfa-látice), las características y el 
desempeño de alrededor de 1,000 genotipos de caña de azúcar (Rosales-Longo et al., 2016). 
En cada ciclo de evaluación (período de zafra) se cuenta con un total de ocho ensayos 
evaluados en dos ciclos de producción (Plantía y Primera soca). En el Estado III usualmente 
se realizan unas 54 mediciones para el cálculo y establecimiento de 14 variables de estudio. Si 
bien se realizan análisis estadísticos, como análisis de variación para modelos convencionales 
(Montgomery, 1991) y mixtos (Bates et al., 2015), la selección de los cultivares finalmente se 
realiza mediante el uso de estrategias basadas en la competencia del fitomejorador, lo que 
reporta un elevado grado de eficacia; sin embargo, consume tiempo y recursos. Lo anterior 
puede incidir en un proceso de selección largo y, posiblemente, con cierto margen de 
imprecisión, lo que supone un problema en el mejoramiento genético de la caña de azúcar. 
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Figura 1.5. Esquema de trabajo para el mejoramiento de caña de azúcar en el Programa de Variedades de 
CENGICAÑA. 
1.4 MEJORAMIENTO GENÉTICO DE LA CAÑA DE AZÚCAR 
 La caña de azúcar moderna (híbridos Saccharum spp.) (Figura 1.3) es genéticamente una 
especie muy compleja, por lo que su mejoramiento genético en el ámbito tradicional de la 
endocría e hibridación es problemático (Singh et al., 2010; Da Silva et al., 1993). Hoy en día, 
los cultivares modernos han reemplazado a los cultivares tradicionales de S. officinarum y a 
los clones de S. spontaneum (Grivet et al., 2004).  
 Como producto de la inestabilidad genética, y debido a la presencia de muchas formas 
alélicas de los genes (debida ésta, a su vez, a la poliploidía), la mejora genética de la caña de 
azúcar no puede encararse desde el punto de vista del mejoramiento convencional, esto es: 
formación de líneas puras, hibridación y retrocruzas para la incorporación de características 
monogénicas (Fehr, 1987). 
 Por otro lado, la diversidad genética de los cultivares modernos de caña es estrecha y, en 
consecuencia, poco explotable, particularmente en cuanto al contenido de azúcar (Singh et al., 
2010; Babu et al., 2006; Piperidis et al., 2010; Ming et al., 2006). Los cultivares modernos 
son derivados principalmente de no más de 20 genotipos de cultivares nobilizados (Ming et 
al., 2006). La mayoría de programas de mejoramiento de la caña de azúcar en el mundo 
continúan usando esta base genética, buscando el cruzamiento de individuos pertenecientes a 
grupos genéticamente más o menos contrastantes, de tal forma que se pueda explotar la mayor 
Introducción 
 
     15 
 
variabilidad posible (Quemé et al., 2005). Actualmente se busca ampliar la base genética 
mediante el uso de aquellos clones usados originalmente en Java e India, producto de la 
nobilización original, este procedimiento está siendo continuado especialmente en Barbados 
(Ming et al., 2006); sin embargo, los resultados de estos procedimientos aún no son evidentes. 
 En Guatemala, el mejoramiento genético convencional de la caña de azúcar sigue los 
siguientes procesos generales: a) selección de progenitores; b) generación de la variabilidad 
genética por la recombinación genética (cruzas entre genotipos modernos, cruzas con 
parientes silvestres o mediante la introducción de germoplasma); y, c) dentro de esta 
variabilidad se ejecuta un programa de selección de genotipos (Orozco et al., 2012). Este 
procedimiento de trabajo es más o menos el mismo en diferentes programas de mejora 
genética de la caña alrededor del mundo (Berding et al., 2004; Ming et al., 2006; Piepho et 
al., 2008). 
 La estrecha base genética de la caña de azúcar obliga a que la selección de genotipos en 
una población sea un asunto complicado. En el proceso de la realización de los cruzamientos, 
debido a que no es fácil desarrollar una recombinación que produzca una alta cantidad de 
buenos genotipos, se hace necesario realizar una gran cantidad de éstos, con el fin de 
encontrar aquellos que tengan condiciones para convertirse en variedades de uso comercial 
(Ming et al., 2006; Orozco et al., 2012). En el Programa de Variedades de CENGICAÑA, la 
proporción de individuos seleccionados según los estados de selección es muy baja, y va del 
2% en el Estato I y II (Rosales-Longo et al. 2012a;) al 5-13% en el estado III (Rosales-Longo 
et al., 2016b). En términos generales, lo importante en un programa de mejoramiento genético 
es la ganancia genética. Se busca que, con cada ciclo de selección, los genotipos 
seleccionados sean cada vez más productivos y con buenas características, adecuadas para los 
usuarios (Allard, 1980). Es en el proceso de selección donde la ganancia genética puede ser 
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1.4.1  La interacción   
 En general, los fitomejoradores están obligados a lidiar con caracteres de orden 
cuantitativo (Smith, 1936). La dificultad con este tipo de caracteres es que están altamente 
influenciados por el ambiente. La gran mayoría de los caracteres de importancia tienen un tipo 
de variación cuantitativa (Bos y Caligari, 2007). El principal objetivo del fitomejorador es 
justamente el mejoramiento, por medio de la selección, del valor genotípico concerniente a 
dichos caracteres. Para el fitomejorador es de mucha importancia conocer y entender cuál es 
el grado en que la expresión fenotípica de los caracteres con variación cuantitativa es debida a 
su conformación genotípica.  
 La variación cuantitativa es debida a dos principales factores (Bos y Caligari, 2007):  
a. La variación en la calidad de las condiciones de cultivo. El genotipo tiene una 
influencia parcial en la variación fenotípica. La variación en las condiciones de cultivo 
induce variación en la expresión fenotípica. El tamaño de la variación fenotípica en 
poblaciones genéticamente homogéneas refleja el balance entre la fortaleza del control 
genético en la expresión y el tamaño del efecto de la variación en las condiciones de 
cultivo.  
b. La variación genética. La expresión de características con variación cuantitativa puede 
ser afectada por un gran número de loci. Con un antecedente genético común, diferentes 
genotipos con un solo locus diferente pueden mostrar pequeñas diferencias en su 
expresión; pero estas diferencias en la expresión pueden ser mayores si los genotipos 
acumulan un mayor número de variaciones cuantitativas, es decir un mayor número de 
genes. En el caso de la caña de azúcar esto puede ser un mayor número de alelos (Ming 
et al., 2006; Jackson 2005). El mismo caso ocurre con los caracteres asociados a la 
concentración de azúcar en caña de azúcar, los cuales, además, muestran altos valores 
de heredabilidad (Aitken et al., 2006; Jackson, 2005; Inman-Bamber et al., 2011). 
 En caña de azúcar, los caracteres de mayor interés, como la producción de biomasa y la 
concentración de azúcar, son caracteres poligénicos y, en consecuencia, altamente 
influenciados por el ambiente y, por tanto, con una alta variación cuantitativa (Berding et al., 
2004; Ming et al., 2006). Los caracteres como el rendimiento de caña son usualmente 
continuos en su expresión bajo condiciones ambientales normales de producción (Skinner et 
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al., 1987). Algunos aspectos sobre la variación cuantitativa y sus bases genéticas se presentan 
en la Tabla 1.3, con las ecuaciones correspondientes para la estimación de la heredabilidad 
(Skinner et al., 1987; Holland et al., 2003). Este tema es relevante porque, según los valores 
de heredabilidad de los caracteres importantes, se logra apreciar el nivel de influencia del 
ambiente. En general, la heredabilidad es la proporción de la variabilidad de un carácter en 
particular atribuible al genotipo, con respecto a la variabilidad fenotípica total (Fehr, 1987). 
Tabla 1.3. Aspectos sobre variación cuantitativa para especies de reproducción sexual y vegetativa. 
 Reproducción vegetativa Reproducción sexual 










Heredabilidad en el sentido 
estrecho. 
p=fenotipo, g= valor genotípico, e=desviación ambiental, a=valor de mejora genética (aditivo), d=desviación por la dominancia, i=desviación por la 
interacción (epistasis), σ2=varianza. 
 
 Las condiciones ambientales afectarán mucho más a la expresión fenotípica cuando se 
evalúan en los estados iniciales de selección, como en la selección por familias por ejemplo, 
donde las unidades experimentales son pequeñas y los valores de heredabilidad (sentido 
amplio) son relativamente bajos para los caracteres de importancia económica, como la 
producción de caña por hectárea, el número, la altura y el diámetro de los tallos, y otras. En 
tanto que, las medidas directas del contenido de sólidos solubles (ºBrix) y las mediciones de 
resistencia a enfermedades presentan valores más altos de heredabilidad (Skinner, et al., 1987; 
Silva et al., 2011). 
 En experimentos de evaluación de genotipos de caña de azúcar, en múltiples ambientes y 
en varios ciclos de evaluación (años), se observa que la influencia del ambiente es mayor a la 
que presentan, por sí solos, los genotipos y las localidades (Berding et al., 2004; Quemé et al., 
2007; Kimbeng et al., 2009; Rodríguez et al., 2013). Quemé et al. (2007) encontraron 
significancia estadística en todos los factores involucrados (localidades, ciclos de evaluación 
y genotipos) y, en menor grado, las interacciones correspondientes. Por otro lado, Jackson y 
Hogarth (1992) concluyen que no hay mayor ganancia en realizar muchas evaluaciones a 
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través de varios ciclos. En este sentido, de dos a tres años de evaluación deberían ser 
suficientes. Como consecuencia de lo anterior, evaluar una gran cantidad de sitios es mucho 
más informativo que las evaluaciones a través de los años, en especial en temas como la 
habilidad del rebrote de la caña en varios períodos (socas) de evaluación (Berding et al., 
2004). 
1.4.2  Procedimientos de Selección 
 En caña de azúcar, el procedimiento de selección está fundamentado en los temas de 
interacción  (Skinner et al., 1987; Jackson et al., 1995; Quemé et al., 2007; Quemé et 
al., 2010; Rodríguez et al., 2013). En este sentido, la selección de genotipos está establecida 
según la variación cuantitativa de los caracteres de importancia económica para la especie. 
Por lo anterior, la selección de clones no se realiza en un único, gran y concluyente 
experimento, como sería de suponer para genotipos fijados por clonación, sino en 
evaluaciones secuenciales, ya que la influencia del ambiente variará con respecto a las 
localidades y a las condiciones de los años de evaluación (Skinner et al., 1987; Orozco et al., 
2012). En este tipo de experimentos, el número y tamaño de las unidades experimentales está 
más determinado por el número de genotipos y áreas disponibles que por el nivel 
predeterminado de probabilidad de las comparaciones estadísticas (Skinner et al., 1987). 
 La selección de las variedades de desempeño superior puede hacerse, inicialmente, por 
simples observaciones generales de las características deseables para un genotipo en 
particular. Esta es una forma muy simple de selección y usualmente es muy eficiente, 
particularmente para aquellas características gobernadas por un solo gen (mongénicas) (Fehr, 
1987; Allard, 1980). De forma similar a lo que realizó Mendel (1866), la observación de 
genes directamente relacionados con caracteres observables, como el color y forma de las 
semillas, en caña de azúcar la selección de los genotipos superiores también puede ser 
realizada por observación directa del fenotipo. 
 Sin embargo, como se apuntó anteriormente, la consecuencia en el campo de la alta 
ploidía de la caña de azúcar y, en consecuencia, la presencia de muchos alelos para un mismo 
gen, resulta en una alta interacción entre el genotipo y el ambiente en aquellos caracteres de 
importancia económica (Skinner et al., 1987; Berding et al., 2004; Rodríguez et al., 2013; 
Salazar y Victoria, 2013). Por tanto, la simple observación no es suficiente para establecer el 
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grado de la ganancia genética en la selecciones. En consecuencia, es necesario establecer 
procedimientos que permitan desglosar de la mejor manera posible el efecto genético del 
efecto ambiental. 
 En este sentido, existen varios procedimientos, principalmente estadísticos, que permiten 
separar los efectos ambientales de los genéticos en un proceso de selección, tales como los 
análisis de variación (Montgomery, 1991), los Análisis de Componentes Principales (ACPs) 
en modelos aditivos (Quemé et al., 2007; Quemé et al., 2010; Bissessur et al., 2010; 
Ramburan et al., 2011), los modelos lineales mixtos (De Oliveira et al., 2013; Piepho et al., 
2008; Pastina et al., 2012; Taylor y Verbyla, 2011) y los modelos de análisis basados en 
Componentes Principales (CPs) como los propuestos por Cerón-Rojas et al., (2006) y Cerón-
Rojas et al., (2008b). 
 Adicionalmente, los marcadores genéticos (ADN) también han permitido la 
caracterización de los genotipos de caña de azúcar (Ming et al., 2001; Aitken et al., 2006; 
Bernardo, 2008; Simon y Hemaprabha, 2010). Los marcadores de ADN son útiles para 
establecer diferencias entre clones, con marcadores monogénicos o poligénicos (QTL’s). 
Incorporar estas variables en un procedimiento de selección puede ser importante porque 
agrega valor a los procedimientos de mejora genética en caña de azúcar mediante la adición 
de variables que no son afectadas por el ambiente. Muchas de las variables de importancia 
económica como la producción de azúcar, resistencia a enfermedades bacterianas y biomasa 
están gobernadas por la acción aditiva de varios o muchos genes (QTL’s) (Semagn, et al., 
2010; Franco et al., 2013). La formación de grupos de ligamiento y la asociación de 
características es muy útil también para asistir a la selección. 
 Debido en parte a todo lo descrito anteriormente, el Programa de Variedades de 
CENGICAÑA ejecuta su trabajo de mejora genética mediante evaluaciones secuenciales de 
los genotipos de caña de azúcar, generados o incorporados al programa, de tal manera que 
cada fase de evaluación (Estado) es un filtro que permite la observación de un gran número de 
genotipos (160,000) en los estados iniciales de selección (Estados I, II), un número intermedio 
de genotipos (1,000) en el Estado III y un número bajo de genotipos (25) en los estados 
avanzados (Estados IV y V) (Orozco et al., 2012). 
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 En la Figura 1.5 se presentó el esquema general de trabajo del Programa de Variedades 
de CENGICAÑA. En el subprograma de selección, con respecto al Estado II, anualmente, se 
evalúan entre 6,000 y 10,000 genotipos en dos localidades contrastantes de la zona de 
producción de caña de azúcar en Guatemala y dos patrones de floración diferentes (flor y 
no_flor) (Rosales-Longo et al., 2016a), lo que deriva en la instalación de cuatro diferentes 
experimentos. Las evaluaciones son visuales, y las mediciones importantes se centran en la 
concentración de sólidos solubles (ºBrix). Debido al gran número de genotipos se hace difícil 
hacer repeticiones, por lo que se opta por el uso de un diseño experimental aumentado (Cullis 
et al., 2006; Federer y Raghavarao, 1975), donde se aumenta solamente el número de 
repeticiones de las variedades testigo. Los resultados arrojan entre 100 y 150 variedades 
seleccionadas por experimento. Seguidamente, se conducen cuatro experimentos para cuatro 
subprogramas de selección, es decir, finalmente se seleccionan entre 400 y 600 genotipos para 
ser evaluados en el Estado III. Los genotipos evaluados en el Estado II son seleccionados al 
finalizar el segundo ciclo (soca) de cultivo (Rosales-Longo et al, 2016a). A partir de esta 
selección se cuenta con una mayor cantidad de material vegetal para evaluar los clones en un 
estado más avanzado de evaluación y selección, El Estado III. 
 En el Estado III de selección se cuenta con dos series de genotipos generados en años 
consecutivos, por lo que se obtienen entre 1,000 y 1,200 genotipos anualmente para su 
evaluación y selección (Rosales-Longo et al., 2016b) de dos series diferentes, CG12 y CG13, 
por ejemplo. En este estado se plantan experimentos en un diseño de bloques incompletos 
parcialmente balanceados (Montgomery, 1991) y se inician las mediciones correspondientes 
para las estimaciones de los caracteres de importancia económica, como las toneladas de caña 
por hectárea, el rendimiento de azúcar por hectárea, el rendimiento de materia seca por 
hectárea, y otros caracteres. Como se aprecia, los principales caracteres en evaluación tienen 
variación cuantitativa, por lo que su tratamiento es desde el punto de vista de la variación 
continua y la interacción .  
 En el Estado III de selección se utilizan 14 variables de valoración para los genotipos 
candidatos, y la selección se hace a partir de las expresiones fenotípicas consideradas más 
importantes, como la producción de azúcar por hectárea y la producción de biomasa por ha 
(caña fresca y materia seca) (Rosales-Longo et al., 2016b). Sin embargo, existe un importante 
número de estas 14 variables que tienen importancia relativa y que son útiles para la toma 
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final de decisiones, por lo que resulta de interés generar funciones que permitieran incluir a 
las 14 variables de valoración de cada genotipo en evaluación.   
1.5 LOS ÍNDICES DE SELECCIÓN 
 Entre los factores limitantes en la mejora genética de la caña de azúcar, como ya se indicó 
anteriormente, se encuentran su estrecha variabilidad genética, la variación cuantitativa de los 
caracteres de interés, el alto número de genotipos en evaluación y otros.  
 En general el objetivo de un programa de mejora genética en caña de azúcar es la mejora 
en términos de (Berding et al., 2004; Orozco et al., 2012):  
1. la productividad (Toneladas de Caña por hectárea -TCH- o Toneladas de Azúcar por 
Hectárea -TAH-),  
2. la resistencia a enfermedades,  
3. la resistencia a plagas, y 
4. las buenas características de molienda y fábrica. 
  Según lo expuesto con anterioridad, el grado de precisión de la selección puede ser 
afectado por la dificultad de realizar una valoración detallada de cada genotipo en evaluación. 
Si fuera posible compilar en un solo valor todos los valores de las variables de caracterización 
para cada genotipo, con cada una de estas variables ponderadas, según su importancia, sería 
posible mejorar la evaluación y selección de estos genotipos.  
 Un índice de selección es un valor que permite la selección de genotipos mediante la 
valoración simultánea de varias características asociadas a una en particular (producción de 
biomasa por ejemplo), el cual permite diferenciar individuos (Smith, 1936). Si los valores de 
una característica correlacionan con otra característica, puede hacerse una selección con base 
a una de ellas, si la medición de una de las dos es complicada. Extendiendo el concepto un 
poco más: si el efecto aditivo de varias características correlacionan con una variable de 
interés, por ejemplo la producción de biomasa, entonces puede estimarse mediante una 
regresión el valor predicho de la producción de biomasa mediante la combinación de aquellas 
características. Si se extiende un poco más aún el concepto, y de muchas variables puede 
evaluarse su efecto aditivo, entonces éstas en combinación, en una regresión, producirán un 
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valor que en general puede ser un indicativo del valor genotípico total de un genotipo en 
evaluación, todo esto a partir de valores fenotípicos. Este último valor puede ser considerado 
un índice que permita diferenciar entre individuos (Bos y Caligari, 2007). 
 Smith (1936) definió el índice de selección como una combinación lineal de los valores 
fenotípicos observados de la expresión de la característica de interés; y son generalmente 
utilizados para discriminar dentro de las unidades de selección, considerando tanto la 
estructura genética como probabilística de la población de donde los genotipos fueron 
originados, así como la importancia económica de las características en estudio, ya que según 
Smith (1936), los valores de los componentes de una regresión son ponderados según su 
importancia económica. En consecuencia, solamente los genotipos de superior valor 
económico son reproducidos (Cerón-Rojas et al., 2006).  
 De acuerdo con Cerón-Rojas et al, (2006), el principio de un índice de selección puede 
definirse en el siguiente contexto: buscar seleccionar a los materiales con altos valores 
genotípicos (g) (los cuales no son directamente observados), y que están relacionados con los 
valores fenotípicos observables o medibles (p). Se asume que los valores genotípicos no 
observables y sus valores fenotípicos observables tienen una probabilidad conjunta de 
distribución, tal que, si se realiza una regresión entre los valores genotípicos y fenotípicos, los 
valores ( ) de dicha regresión se consideran un buen estimador de g, dado el valor de p, esto 
es E(g/p). De esta forma los genotipos con los valores más altos de dicha regresión, son los de 
mayor valor genético y, por tanto, pueden ser sujetos de selección. El cálculo de una función 
de regresión (índice de selección) brindará un buen estimador de los valores genéticos de los 
genotipos en evaluación. 
 En resumen, un índice de selección es calculado entonces con base en el desempeño de 
varias características medibles. En la metodología inicial de los índices de selección, los 
valores de los componentes de una regresión son frecuentemente ponderados según su 
importancia económica (Smith, 1936). Esto es particularmente difícil de seguir, por cuanto los 
aspectos económicos son complicados de usar como ponderadores, ya que su estimación 
requiere de estudios amplios, además de que pueden haber fluctuaciones en cuanto a precios 
en los mercados y, en consecuencia, cambios en los ponderadores económicos. 
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 Los índices de desempeño o de selección son valores que ayudan a diferenciar genotipos, 
cuando las variables de valoración son de variación cuantitativa. En general, esto ayuda 
cuando las variables de más alto impacto económico son del orden cuantitativo, como es el 
caso de las variables de valoración en las evaluaciones de genotipos de caña de azúcar. 
 A continuación se presenta una relación de los índices de desempeño calculados y 
evaluados en el presente estudio.  
1.5.1  Índice Función Discriminante Para la Selección de Plantas (Smith, 1936).  
 Un abordaje detallado sobre la función discriminante para la selección de plantas se 
encuentra en el trabajo de Smith (1936). En este apartado solamente se hace una breve reseña 
del fundamento teórico del índice. 
 Los caracteres de variación cuantitativa presentan una dificultad particular, puesto que las 
variaciones heredables son enmascaradas por variaciones no heredables que hacen difícil 
establecer el valor genotípico de los materiales en evaluación, a menos que se cuente con una 
gran cantidad de material de propagación que permita hacer una gran cantidad de parcelas 
replicadas para cada genotipo (Bos y Caligari, 2007). 
 Smith (1936) señala que, en los estados tempranos de selección, el fitomejorador intenta 
seleccionar plantas en el campo sobre la base de caracteres observables (componentes del 
rendimiento), los cuales él cree que están asociados con un carácter deseable (el rendimiento); 
sin embargo, el verdadero valor atribuible a cada carácter es, en realidad, desconocido. El 
problema puede ser abordado mediante la búsqueda de una función lineal discriminante 
(Fisher, 1936), en la cual los valores de los caracteres observables pueden ser un indicativo 
del “valor genético” de los genotipos. Los procedimientos sugeridos por Smith (1936) 
(Optimum Selection Index) tienen ventajas, como la de ponderar mayormente a aquellas 
variables que son de alta importancia, y es relativamente simple de analizar. Como 
desventajas tiene que requiere de una gran cantidad de información para establecer con 
precisión los ponderadores económicos, los errores de muestreo pueden ser importantes y los 
pesos económicos son difíciles de establecer (Cerón-Rojas, et al., 2006). 
 Siguiendo la teoría discutida por Smith (1936) en un programa de selección de caña de 
azúcar, si se desea evaluar un conjunto de genotipos, principalmente con respecto a los 
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valores del producción general de biomasa, pureza de los jugos, resistencia a una enfermedad 
en particular, y así sucesivamente (x1, x2, x3,…, xn), debe asignarse un nivel de ponderación 
económica (bn) a cada una de estas variables. Por ejemplo, el rendimiento de biomasa es el 
100 por ciento de la importancia económica, por tanto su valor de ponderación es “1”; por 
otro lado, la pureza de los jugos está relacionada con su productividad en la fábrica, y 
supongamos que un valor menor al 80% de pureza infringe una reducción del 10% en la 
recuperación de sacarosa, y que una infección con una enfermedad en particular puede reducir 
la calidad de la materia prima y, en consecuencia, una reducción en un 20% de la producción; 
y así sucesivamente se pueden establecer los ponderadores económicos (b1, b2, b3,…bn), 
donde bn corresponden a las ponderaciones económicas según la importancia de la variable, 
donde xn corresponde a las expresiones fenotípicas del material según la variable estudiada. 
Todos los valores de b2, b3, …, bn, deben ser luego referidos al de importancia mayor, en 
este caso el rendimiento de biomasa, b1. 
 Los valores fenotípicos y sus ponderadores económicos, pueden representarse como 
sigue: 
      1.1 
donde, bn = ponderadores económicos y xn = fenotipos de las variables de valoración. 
  
 El valor genotípico de x puede denotarse como ξ, entonces el valor genotípico de una 
línea o clon en evaluación sería denotado por: 
      1.2 
 El principal problema de la Ecuación 1.2 es que los verdaderos valores genotípicos no 
pueden ser observados. En contraste se cuenta solamente con los valores fenotípicos, los 
cuales no representan exactamente a los valores genotípicos.  
 Por otro lado, el valor de genético cualquier observación de cada carácter se puede 
descomponer así:  
         1.3 
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donde, el valor de cada fenotipo xi es igual a la suma del efecto genotípico (ξi) y el 
efecto ambiental (εi). Además, se asume que estas dos partes son independientes, de tal forma 
que la covarianza entre ξi y εi tiene una esperanza de cero. Entonces sí, tii, gii y eii son las 
varianzas de xi, ξi y εi respectivamente, . 
 El problema ahora será encontrar el valor de Y, el cual es el resultado de la acción aditiva 
de las variables descritas. Para esto Smith propone el uso del concepto de la función 
discriminante de Fisher (1936), a fin de hacer una integración de las áreas correspondientes a 
una probabilidad de selección (q) (Figura 1.6) a un valor específico de selección diferencial en 
unidades estándar (Y’) (Smith, 1936). Los genotipos que igualen o superen el valor Y’ serán 
sujetos de selección. La teoría estadística detrás de estos procedimientos es larga y compleja.  
 Uno de los principales escollos es la realización de todos los estudios para establecer la 
importancia económica de cada variable de valoración. Esta función discriminante requiere 
amplios estudios, y procedimientos estadísticos y económicos para establecer la proporción de 
importancia para cada variable según lo muestra Jackson et al. (2015).  
 
 
Figura 1.6. Frecuencias de distribución según la función discriminante de Fisher (Smith, 1936). 
 
 La idea general del índice de Smith es hacer una regresión entre los valores de las 
funciones de ψ y Y (Ecuaciones 1.1 y 1.2), de tal manera que los valores fenotípicos sean una 
estimación de los valores genotípicos. En este sentido, se hace necesario el cálculo de la 
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varianza de Y (V)  y la covarianza (W) entre ψ y Y 
[ .  
 Entonces, la regresión entre ψ y Y estará dada por:  
        1.4 
 El valor más alto de la regresión será el correspondiente al índice de selección para cada 
observación. En este sentido, la maximización de la regresión B, mediante derivación es igual 
a: 
 
        
          1.5 
 Esta maximización es el punto central de la propuesta de Smith (1936), y es la que 
formaliza la función discriminante para cada observación. Al despejar la Ecuación 1.5, el 
resultado se aplica a cada observación de la matriz de las “n” funciones discriminantes 
asociadas cada una, a cada genotipo u observación en evaluación. En su forma simplificada, 
por notación de matrices, la función discriminante es:  
 
1.6 
De esta forma se pueden obtener n ecuaciones de la forma general: 
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 Estas expresiones pueden ser escritas brevemente como ; donde KAi es 
la representación matricial de las n funciones discriminantes ( , y, K=V/W, g = 
a la varianza genética); e i es constante en cada ecuación.  
 Las soluciones de las n ecuaciones están dadas por: 
        1.7 
 Debido a que el interés es solamente en los valores relativos de b, no es necesario evaluar 
K, la cual es constante en todas las ecuaciones, por lo que es suficiente evaluar solamente 
. 
 En resumen, la regresión entre los valores genotípicos y fenotípicos está dada por: 
 
         1.8 
 
 Y finalmente, el valor genético o la “Respuesta a la selección” (R) de los materiales en 
evaluación, por sustitución en la ecuación 1.4 es,  
           1.9 
 Donde z/q es una constante dependiente de la intensidad de selección q (Figura 1.6), la 
cual viene dada en unidades estándar. La dimensional que arroja la Ecuación 1.5 está dada por 
la correspondiente a la variable de referencia inicial (x1), cuando se habla de componentes del 
rendimiento; en un caso contrario, la dimensional está dada por el valor más alto de b en 
cualquiera de los caracteres xn. 
 De acuerdo con Smith (1936), todo el proceso de cálculo se fundamenta en tres premisas 
hipotéticas: a) Los efectos genotípicos y ambientales son aditivos para la magnitud de un 
carácter; b) Estos dos efectos son independientes, es decir su covarianza es igual a cero; c) Y 
y ψ están normalmente distribuidas. 
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1.5.2  Índices de selección por restricción de variables (Restricted Selection Index). 
(Kempthorne y Nordskog, 1959) 
 El detalle teórico y de uso práctico sobre este procedimiento es presentado por 
Kempthorne y Nordskog (1959). No es la intención de esta sección hacer un tratado extenso 
de los fundamentos teóricos de este índice, sin embargo, se presentan algunos aspectos que 
pueden ser de importancia sobre este procedimiento.  
 De acuerdo con Kempthorne y Nordskog (1959), el procedimiento presentado por Smith 
(1936), y que fue discutido en el epígrafe inmediato anterior, es aplicable solamente para 
cultivos autopolinizados y, esencialmente, no involucra teoría genética. En general, siguiendo 
las premisas teóricas de Smith (1936), Kempthorne y Nordskog (1959) plantean: 
1. El fenotipo es igual a la suma de los efectos genéticos y ambientales ( ). 
Las interacciones  son adicionadas al efecto ambiental. 
2. El valor genotípico es enteramente asignado al efecto aditivo de todos los genes 
involucrados en el carácter de variación cuantitativa, también llamado valor de mejora 
genética (VMG) o “breeding value” en inglés. 
3. El valor económico genotípico es denotado por ( ), donde ai son las 
constantes económicas y Gi son los valores genotípicos para cada una de las “m” 
variables o atributos. 
4. Una regresión de H con respecto a Pi, es lineal. 
 La segunda condición raramente ocurre, y se estima mediante los mínimos cuadrados del 
desempeño de los genotipos en un modelo matemático que incluya la evaluación de los 
efectos genotípicos y ambientales. Para Kempthorne y Nordskog (1959) el valor genotípico 
(Gi) es lo mismo que el “breeding value”, considerando que este último es una aproximación 
del primero. 
 Sobre las premisas indicadas, la selección se realiza con base en la función lineal 
siguiente, denotada como Restricted Selection Index, “I”. 
       1.10 
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donde, bi corresponde al vector de los valores o ponderadores económicos de cada valor 
genotípico (aiGi). La ganancia genética en H es igual a la correlación entre H e I, multiplicada 
por el diferencial de selección ; escrita de otra forma: 
 
          1.11 
  es la diferencia de la media de I después de la selección con respecto a la media antes 
de la selección, es decir, el diferencial de selección. 
 La Ecuación 1.11 muestra que el cambio genético debido a la selección es proporcional a 
 y a , el cual es el diferencial de selección en el índice, en unidades estándar. Si I es 
distribuido normalmente, y los valores de ponderación (bi) son conocidos y sin error, y la 
selección se realiza en una presión porcentual específica “p”, entonces la relación de “p” con 
respecto  es dada por ecuaciones de integración del área bajo la curva normal, y que 
establece los valores mínimos para el índice de los genotipos sujetos de selección (Ecuación 
1.12). Esta ecuación es detallada tanto por Smith (1936) como por Kempthorne y Nordskog 
(1959). 
 
         1.12 
 En general, la teoría de los índices de selección hasta aquí es la misma que presenta 
Smith (1936); el cambio se presenta cuando Kempthorne y Nordoskog (1959) indican que es 
posible que el fitomejorador desee mantener sin cambios un número específico “r” de 
atributos, de tal forma que el número de atributos variables sean m-r. Esto significa que 
pueden dejarse sin modificación algunos atributos (r), es decir, “restringir” el número de 
atributos a ser considerados en el resultado final del índice según la siguiente notación: 
;  ;  …       1.13 
 De esta forma la función lineal de discriminación es la misma , pero con las 
condicionantes siguientes:  y que k = 1, 2, … , r, es decir, solamente con el 
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uso de las variables de interés. De esta forma, la correlación entre el valor de I y H, es decir, 
la función lineal y el valor genotípico están dados por: 
 
             1.14 
 Todos estos cálculos pueden simplificarse al utilizar notación matricial (no mostrada 
aquí). En las operaciones de solución de las matrices, y debido a que los valores “b” no son 
afectados al ser multiplicados por una constante, se obtiene que , 
entonces la correlación en la ecuación originalmente mostrada en 1.11 se convierte en: 
 
 
        1.15 
 En donde se satisfacen las condiciones de ; k = 1, 2, … , r.  
Todos los resultados obtenidos son necesarios maximizarlos siempre y cuando se cumplan las 
condiciones de restricción “r”:  y . Después del proceso de 
maximización y simplificación de ecuaciones, la ecuación del índice en su forma final queda 
como sigue: 
     1.16 
 La correlación entre I y H queda finalmente definida como: 
 
       1.17 
 Los resultados de la utilización del índice es como sigue: el cambio en Gi, como resultado 
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        1.18 
Lo que es igual a: 
 
            1.19 
La Ecuación 1.19 puede ser empleada en cualquier caso particular (Kempthorne y Nordskog, 
1959). 
1.5.3  Las Componentes Principales (CPs) como índices de desempeño 
 El Análisis de Componentes Principales (ACP) (Hernández, 1998; Jolliffe, 2002) trata de 
explicar la estructura de las variancias y covariancias de un conjunto de datos de variables xi 
mediante unas cuantas combinaciones lineales de estas variables xi. Estas combinaciones 
lineales son llamadas Componentes Principales (CPs), y no están correlacionadas entre sí; 
además, cada CP maximiza su variancia. EL ACP aspira a reducir o simplificar los datos y 
facilitar su análisis e interpretación (Hernández, 1998). Esta técnica es uno de los métodos de 
ordenación más comúnmente utilizados para proyectar el hiperespacio de muchas variables a 
un espacio más reducido de dos o tres dimensiones (Huntley, 2011).  
 El ACP calcula nuevas variables “hipotéticas”, llamadas Componentes Principales 
(CPs), como resultado de la combinación de las variables originales. En consecuencia, a cada 
observación se le asigna un “score” (CP score), el cual es el producto de modelar cada CP con 
respecto a los valores fenotípicos observados. Las CPs son adimensionales, sin embargo, 
pueden ser relacionados con las variables originales (Huntley, 2011). 
 Los coeficientes de las funciones lineales de las CPs, según cada variable original, son 
llamados eigenvectors, loadings, cargas o vectores característicos. La magnitud de cada uno 
de estos coeficientes indicará el nivel en el que cada variable original está asociada a una CP 
en particular. Cada CP será definida como alguna combinación de todas las variables 
originales a través de una simple ecuación. Estas ecuaciones son utilizadas para el cálculo de 
cada “score” de la CP para cada observación. Por otro lado, la ordenación de datos, producto 
del ACP, producirá una medida de la varianza para cada componente principal, también 
llamada eigenvalue, latent root o raíz característica (Hernández, 1998; Huntley, 2011). La 
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suma de los eigenvalues es equivalente a la varianza total de todas las variables originales. La 
proporción dada por la razón entre el valor del eigenvalue de una CP en particular con la 
varianza total determina la cantidad de la varianza explicada por esa CP (Jolliffe, 2002). 
 El ACP identifica la dirección de la máxima varianza en el hiperespacio 
multidimensional del conjunto de datos que sea sujeto de análisis (Huntley, 2011). Jolliffe 
(2002) plantea que dicha maximización sigue un procedimiento general como sigue: 
sea k = 1, 2, . . . , p el número de CPs y p es el número de variables (xi) originales, de tal 
suerte que el número de CPs es k = p. La k-ésima CP está dada, en notación matricial, por 
, donde αk es un eigenvector de la matriz de varianzas/covarianzas correspondiente 
al eigenvalue, λk, con el valor más alto. Aún más, si αk es elegido para contener la unidad de 
longitud , entonces la varianza de  (Jolliffe, 2002). 
 La maximización de la varianza no se alcanza para un α1, por lo que es necesaria la 
normalización por una restricción. La restricción impuesta es , es decir que la suma 
de los cuadrados de los elementos de  es igual a uno (Jolliffe, 2002). Mediante la técnica de 
los multiplicadores de Lagrange (Jolliffe, 2002), la maximización, también en notación 
matricial, se obtiene finalmente por: 
          1.20 
 Donde Ip es la matriz identidad (p x p). De esta manera λ es un eigenvalue de la matriz de 
varianzas/covarianzas y α1 es el correspondiente eigenvector. Para decidir cuál de los p 
eigenvectors entrega la , con la máxima varianza, la cantidad debe ser maximizada por: 
        1.21 
 De esta manera, λ debe ser lo más grande posible. Por tanto, α1 es el eigenvector 
correspondiente al mayor eigenvalue de la matriz de varianzas covarianzas (Σ), y la varianza 
de  el más grande eigenvalue. Detalles sobre la teoría subyacente, y el 
cálculo algebraico de las CPs, se encuentran en Jolliffe (2002) y Hernández (1998). 
 La interpretación de un ACP funciona mejor cuando el conjunto de datos muestra una 
distribución multidimensional normal. Así mismo, para que el ACP sea útil, debe haber algún 
tipo de correlación entre las variables originales (Huntley, 2011). Si las variables se miden en 
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la misma unidad de medida, entonces el ACP se ejecuta sobre la matriz de varianzas 
/covarianzas. Si las dimensionales son en unidades diferentes para las variables involucradas, 
entonces es preciso estandarizar las variables, y luego utilizar la matriz de 
varianzas/covarianzas. 
 Como ya se había indicado, el ACP identifica la dirección de la máxima varianza en el 
hiperespacio multidimensional del conjunto de datos sujeto de análisis. Una descripción 
visual común de los ACP plantea que, una vez el eje de mayor varianza se ha identificado, el 
conjunto de datos se someten a una rotación ortogonal donde las distancias entre los puntos de 
los datos en el hiperespacio (espacio multidimensional) son preservadas. El eje de mayor 
varianza es conocido como la Primera Componente Principal (CP1). CPs adicionales son 
identificadas en el proceso de ordenación, y son todas ubicadas a 90° una de la otra en el 
hiperespacio. Cada CP subsecuente contabiliza para la mayoría de la varianza, sin contar con 
la guardada por las CPs previas (Huntley, 2011). La esperanza en un conjunto de datos 
altamente estructurado por un ACP es que la mayor parte de la varianza sea contabilizada 
(explicada) por unos pocos ejes. 
 Frecuentemente, los primeros k de las CPs, con k mucho menor que p, explican una alta 
proporción de la variabilidad total de la xi variables originales. Por lo tanto, estas CPs pueden 
representar a las p variables originales sin pérdida importante de información (Hernández, 
1998). 
 En resumen, la contribución o importancia (eigenvector) de la i-ésisma variable a la k-
ésima CP se mide por el elemento  del vector normalizado , asociado a la raíz 
característica (eigenvalue)  de la estimación (S) de  (matriz de varianzas/covarianzas) 
(Hernández, 1998). Al encontrar las CPs con los eigenvalues más altos, se contará con una 
buena proporción de la variabilidad explicada en una menor cantidad de funciones líneales 
(CPs) sin pérdida importante de información.  
 Adicionalmente, se conocen los eigenvectors para cada CP por lo que es posible 
identificar las variables que están asociadas con determinadas CPs. Por tanto, los scores (la 
función modelada según los valores reales de cada variable para cada observación) de las CPs 
son valores que resumen la combinación de las variables y, en consecuencia, pueden dar un 
único valor de caracterización a cada observación; es decir, un índice, en el cual se resume el 
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desempeño de la observación en la combinación total de todas las variables en estudio, según 
la función de determinada CP. De esta manera, dos o tres CPs pueden brindar valores que, en 
combinación, caracterizan a una observación, en lugar de las originales p variables. Este 
principio es el que se puede utilizar como un índice de desempeño. 
1.5.4  Índice de selección basado en Eingenanalysis (Eigenanalysis Selection Index 
Method, ESIM) (Cerón-Rojas et al., 2006) 
 Este procedimiento se fundamenta en la utilización de un ACP, en donde el primer 
eigenvector del eigenvalue más elevado, esto es, la primera CP, se utiliza como criterio de 
selección (Índice de Selección), y sus elementos determinan la proporción con la cual la 
característica asociada a ese eigenvector contribuye con el índice de selección. 
 Otra forma de representar la Ecuación 1.4, según Cerón-Rojas et al. (2006), es: 
         1.22 
 donde, Sβ corresponde a la matriz de varianzas/covarianzas de la función descrita en la 
Ecuación 1.1;  es la covarianza entre las funciones fenotípica Y y genotípica ψ (Smith, 
1936), o como las denotan Cerón-Rojas et al., (2006): [Cov (Y, Z)]. En tanto que  es la 
varianza de Y  (Cerón-Rojas, et al., 2006). 
 Con las bases establecidas por Smith (1936) y resumidas en la Ecuación 1.8, Cerón-Rojas 
y Sahagún-Castellanos (2005) sugieren que, mediante un ACP o eigenanalys, se puede 
calcular la “respuesta a la selección (R)”. Si se asume que la covarianza entre Y y Z ( ) es 
igual a la varianza de Y ( ), entonces: 
 
     1.23 
 Por lo anterior, la maximización de R sería equivalente a la maximización de , es 
decir, la varianza de Y . Todo lo anterior, en un esquema de ACP, sería equivalente a: 
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donde, β y λ son el eigenvector y el eigenvalue de S, respectivamente. En consecuencia, 
 y  (ver Ecuación 1.20). En contraste a todo lo anterior, ESIM (Cerón-
Rojas et al., 2006) no asume que , según Cerón-Rojas y Sahagún-Castellanos 
(2005). ESIM (Cerón-Rojas et al., 2006) asume únicamente que la matriz de 
varianzas/covarianzas multiplicadas por el ponderador económico es igual al eigenvector de la 
matriz fenotípica de varianzas/covarianzas; es decir, . Esta asunción implica (bajo la 
restricción de ), que  y, en consecuencia, la Ecuación 1.22 toma la forma 
, de la cual se derivó la Ecuación 1.24, en donde se mantiene que β y λ son el 
eigenvector y el eigenvalue, respectivamente. 
 Cerón-Rojas et al. (2006) indican que la respuesta a la selección (R), tanto en el 
procedimiento de Smith  como en ESIM  , ofrecen el mismo 
resultado.  
 
1.5.4.1  La estimación de los Eigenvalues, Eigenvectors, ESIM y la Respuesta a la selección de 
ESIM (Cerón-Rojas et al., 2006)  
 La varianza de Y , también denotada por  y , puede ser derivada por 
 y  en tanto que  sea una matriz singular, esto es, el 
determinante  debe ser una función de λ, que es igual a cero.  
 La ecuación  genera un conjunto de polinomios con q raíces , 
las cuales son las potenciales soluciones. Los estimadores de la “máxima verosimilitud” de 
los q eigenvalues y los q eigenvectors son  y , respectivamente, de los cuales 
, i = 1, 2,…, q, donde  es un estimador de S. Estos resultados permiten escribir la 
estimación de ESIM como 
         1.25 
 En tanto que el estimador de la respuesta a la selección (R) de ESIM es , tal 
como se había indicado anteriormente. 
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 Una descripción más detallada sobre las propiedades de los estimadores de los 
eigenvalues, los eigenvectors y los estimadores de ESIM y RESIM, así como sobre algunos 
ejemplos, se presentan en Cerón-Rojas et al. (2006) y Cerón-Rojas et al. (2008b). 
1.5.5  Índice de selección restrictivo por medio de “Eigenanalysis” (Restricted Selection 
Index Method Based on Eigenanalysis, RESIM) (Cerón-Rojas, et al., 2008b)  
Kempthorne y Nordskog (1959), según se discutió anteriormente, propusieron un índice 
que establece restricciones basadas en un nivel de mejora predeterminada, y desarrollaron la 
teoría de los índices de selección restrictivos. En un índice, si uno o más caracteres se 
mantienen sin cambios (sin ganancia genética), mientras que el resto de caracteres muestran 
ganancia genética (positiva o negativa), entonces se habla de un índice restrictivo 
(Cunningham et al., 1970; Bulmer, 1980; Cerón-Rojas et al., 2008b). Las propiedades del 
índice KN son similares al de Smith, requieren de valoraciones económicas para establecer 
ponderaciones a cada carácter. Las desventajas de los índices de Smith y KN son las mismas: 
requiere de grandes cantidades de información, las ponderaciones económicas son difíciles de 
establecer según se aprecia en el trabajo de Jackson et al., (2015), los errores de muestreo 
pueden ser muy grandes, y las propiedades de muestreo y las respuestas a la selección son 
desconocidas (Cerón-Rojas et al., 2008b).  
Cerón-Rojas et al. (2006) propusieron una opción a un sistema de cálculo de índices de 
selección basado en un ACP, pero que además incluye la posibilidad de hacer restricciones. 
Como se presentó en el acápite anterior, ESIM es también basado en un ACP; sin embargo 
tiene dos limitaciones: asume que el vector de coeficientes del índice (b) es igual a la matriz 
de varianzas/covarianzas genotípicas (G) multiplicadas por los ponderadores económicos 
desconocidos (v), esto es (Gv=p), y no permite realizar restricciones sobre algún número de 
caracteres (Cerón-Rojas et al., 2008b). Una propuesta diferente para un índice restrictivo 
fundamentado, también en un ACP como ESIM, fue presentada por Cerón-Rojas et al., 
(2008b), el índice se nombró RESIM. De manera similar a KN, RESIM asigna ponderadores 
a los caracteres, basado en las matrices de covarianzas entre caracteres. En RESIM se asume 
que el vector de ponderadores económicos comprende cantidades variables que pueden ser 
estimadas (Cerón-Rojas et al., 2008b).  
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Siguiendo con la propuesta del índice KN, los m caracteres pueden no utilizarse todos, de 
tal forma que se restrinjan algunos de estos atributos (r); así, solamente m-r atributos serán 
mejorados y se dejan r atributos sin cambios. La matriz  (W) de ceros y unos está 
estructurada de tal manera que la varianza de dicha matriz ( ) es igual a cero (en donde 
los unos son usados para las características que se mantienen sin cambios o fijas). Si se define 
a , es posible maximizar , “a” fue definida en el acápite sobre el índice KN. La 
idea general de RESIM es la maximización, por medio de un ACP, de la correlación entre el 
índice (Y) y el valor genotípico (Z)  bajo las siguientes condiciones:  y 
 (Kempthorne y Nordskog, 1959) y, además, por  (Cerón-Rojas et al., 
2008b); entonces el valor de la covarianza  puede ser maximizado bajo dichos 
condicionamientos (Cerón-Rojas et al., 2008b). Así pues es necesario maximizar Φ con 
respecto a b, v, , 0.5μ y 0.5ω. 
    1.26 
 Donde es el vector de coeficientes de RESIM,  es el vector de ponderaciones 
económicas, es el vector de variables fijas o sin cambios y 0.5μ y 0.5ω son los 
multiplicadores de Lagrange (Cerón-Rojas, et al., 2008b).  
 Los valores que maximizan  bajo las tres condicionantes antes expuestas son: a) el 
primer (más elevado) eigenvalue y b) el vector que permite la construcción de ; en 
RESIM es el primer eigenvalue y el primer eigenvector (b) de la matriz Q (
). Los valores de ponderación (a) pueden ser definidos como 
. En términos de un ACP, con respecto a los coeficientes b, se tiene la 
siguiente ecuación: 
 
,          1.27 
 
 La Ecuación 1.27 es correspondiente con las ecuaciones 1.20 y 1.24, y sus componentes 
fueron definidos con respecto a la Ecuación 1.20. 
 Para la estimación de los parámetros de RESIM se debe tener en cuenta: a) Sea 
 el índice de selección restringido (ISR), construido en el contexto de RESIM, donde 
bRESIM es el primer eigenvector del primer (más elevado) eigenvalue de la matriz Q. En 
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general, los estimadores  y  son los estimadores de máxima verosimilitud del 
eigenvalue y eigenvector de la matriz , respectivamente. Lo anterior permite estimar 
 como . b) La respuesta a la selección (R) puede ser enunciada como 
, que corresponde al producto del diferencial de selección (k en unidades 
estándar) por la desviación estándar del valor del eigenvalue más grande. 
 El desarrollo teórico en detalle de RESIM y ejemplos de su utilización se encuentran en 
Cerón-Rojas et al. (2008b). 
1.5.6 El mejor estimador lineal insesgado (Best linear unbiased predictor), BLUP 
1.5.6.1 Modelos Lineales Mixtos, BLUE y BLUP 
 En mejoramiento genético de plantas es común la medición de muchas variables 
asociadas a caracteres de importancia económica, en ensayos de evaluación, con un modelo 
lineal para un diseño experimental específico. Estos modelos pueden ser asumidos como 
modelos lineales mixtos representados en notación matricial de la siguiente forma (Henderson 
et al., 1959; Robinson, 1991; Piepho et al., 2008; Thompson, 2008): 
        1.28 
 donde y es el vector de observaciones para una variable en particular (o conjunto de 
variables), β y u son los vectores para los efectos fijos y aleatorios respectivamente, en tanto 
que X y Z son las matrices incidentes conocidas del diseño y, “e” es el vector aleatorio de 
residuos (error). El modelo se denomina mixto porque incluye efectos fijos (el vector de 
intercepto o medias, y en este ejemplo el vector β), y además incluye efectos aleatorios (el 
vector de residuos e, y en este caso al vector u).  
 Se asume que los efectos aleatorios están distribuidos como u~MVN(0,G) y e~MVN(0, 
R), donde, generalizando, MVN(μ, V) denota la distribución normal multivariada 
(Multivariate Normal Distribution) con media μ y la matriz incidente V de 
varianzas/covarianzas. Los efectos fijos en el modelo de la Ecuación 1.28 pueden ser 
estimados por medio de Best Linear Unbiased Estimation (BLUE), en tanto que los efectos 
aleatorios pueden ser estimados por Best Linear Unbiased Predictor (BLUP) (Piepho et al., 
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 donde, las matrices V, G y R representan las matrices de varianzas de y, u y e, 
respectivamente. 
 En otros términos (Robinson, 1991), puede indicarse que las esperanzas matemáticas de 
las medias de los vectores de los efectos aleatorios E(u) y E(e) son iguales a cero, y las 
varianzas de dichos vectores son (comparar con MVN(μ, V)) : 
      1.29 
 La estimación de β y u por medio de BLUE y BLUP, respectivamente, se hace mediante 
los estimadores , también llamados las “soluciones de las ecuaciones de los modelos 
lineales mixtos”. 
      1.30 
      1.31 
 Un problema con la solución de las ecuaciones 1.30 y 1.31 es la inversión de la matriz de 
varianzas V de y a V
-1
. Henderson et al. (1959) mostraron que la inversión de la matriz V, que 
es la matriz de varianzas de  (n = al número de observaciones i), puede evitarse y, 
además, se mantiene que  satisface a: 
      1.32 
 En la expresión 1.32 se presentan los términos, tanto de los efectos fijos (β) como de los 
efectos aleatorios (u). La expresión 1.32 en realidad son dos ecuaciones que son conocidas 
como Ecuaciones de un Modelo Mixto (MME, por sus siglas en inglés). Como se apuntó 
arriba, estas ecuaciones pueden ser resueltas mediante el cómputo de BLUE y BLUP. Para 
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factores como el componente genético, si éste es considerado como un efecto fijo, Henderson 
et al. (1959) indican que la estimación de dicho efecto, por medio de la Máxima Verisimilitud 
(Maximum Likelyhood, en inglés), conduce a estimaciones sesgadas. Las estimaciones de 
BLUP generalmente difieren de las estimaciones por mínimos cuadrados generalizados en el 
caso de que u fuera considerado un efecto fijo (Robinson, 1991). Por lo anterior, según el 
mismo autor, el uso de BLUP se presenta como una opción para la solución de este problema, 
siempre que el efecto sea reconsiderado como aleatorio. Una discusión amplia sobre el origen 
de este sesgo, en el uso de los mínimos cuadrados en la Máxima Verosimilitud, es discutida 
por Kempthorne y Krosigk en Henderson et al. (1959). 
 En general, el interés principal en el análisis de experimentos de materiales genéticos es 
la estimación del efecto de los tratamientos, tomando en consideración la matriz de varianzas 
correspondiente. Algunas aplicaciones genéticas, sobre un modelo lineal mixto, están 
relacionadas con el interés en la estimación de la matriz de varianzas/covarianzas G (que, en 
general, son las varianzas/covarianzas del valor genético de las observaciones); o bien el 
ajuste de los datos al efecto fijo β. Sin embargo, una aplicación en particular de mucho interés 
es también la predicción de los efectos aleatorios de u (Thompson, 2008). 
 Una propiedad importante de BLUP es la aproximación del BLUP hacia la media de la 
variable (y) de la cual se deriva. Lo anterior anticipa una regresión de la progenie con respecto 
a la media observada de y (Thompson, 2008; Piepho et al., 2008); sin embargo, la regresión 
del mérito genético de un material con respecto a la media de y  dependerá de la cantidad 
de información que se tenga de dicho material genético; la aproximación de los componentes 
BLUP, con respecto a la media, es menos esparcida de lo que sería si los componentes de u 
hubiesen sido considerados como efectos fijos (Robinson, 1991). En todo caso esta propiedad 
se contempla como una ventaja de BLUP. BLUP, además, se considera insesgado por cuanto 
 (Robinson, 1991; Thompson, 2008).  
 Un aspecto importante sobre los modelos mixtos y sus estimadores BLUE y BLUP es la 
dificultad de distinguir entre efectos fijos y efectos aleatorios. En general, la diferenciación o 
la decisión sobre considerar o no como efecto aleatorio o fijo a un factor, puede resultar 
difícil. Robinson (1991) indica que un efecto debe considerarse aleatorio si este proviene de 
una población con una distribución de probabilidades, de lo contrario debe considerarse un 
efecto fijo.  
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 Por otro lado, Robinson (1991) indica que para variables de clase (bloques, sitios o años), 
si los efectos de estos no son confundidos (por manejo completamente diferencial por 
ejemplo), entonces estos deben considerarse como efectos aleatorios. Pero si los efectos no 
pueden ser deslindados según los niveles para cada variable de clase, entonces, estos deben 
considerarse como efectos fijos. Esta última situación es más común en experimentación con 
animales que con plantas. Por lo que, para mejoramiento genético en plantas, prácticamente 
todos los factores pueden llegar a ser considerados como aleatorios, ya que en general se 
guarda un buen nivel de conocimiento de dichos efectos y, por tanto, las lecturas provienen de 
poblaciones con distribución de probabilidad. 
 La distinción entre efectos fijos y aleatorios ha sido de amplio debate, y abordado por 
varios autores (Nelder, 1977; Robinson, 1991; Thompson, 2008; Piepho et al., 2008). En 
varios casos ha sido un tema de controversia. En los últimos años, con el advenimiento de 
nuevos sistemas de análisis por computación, este tema se ha superado en parte, y las 
aplicaciones de los modelos lineales mixtos en plantas es de mayor uso, en particular en el 
mejoramiento genético (Simeão et al.,2002; Moreira et al.,2005; Piepho y Möhring, 2006; Da 
Silva et al.,2016). 
 Robinson (1991) dice, con respecto a la distinción entre efectos aleatorios, y citando al 
Dr. Jhon W. Tukey en la discusión de la lectura de Nelder (1977), “…el enfoque debe ser 
fundamentado en preguntas y no en modelos…”. La elección de si un factor debe ser tratado 
como fijo o aleatorio debe, entonces, fundamentarse en las preguntas que estamos tratando de 
responder. Esto debería incluir las hipótesis que se traten de probar. 
 Detalles sobre álgebra y la teoría fundamental sobre los modelos lineales mixtos se 
presentan en Henderson et al., 1959; Robinson, (1991); Thompson (2008); Bates, (2013). 
1.5.6.2  BLUP multi-carácter o MT-BLUP (Multi Trait BLUP) 
 La discusión anterior y la relación sobre el sistema de ecuaciones para modelos lineales 
mixtos discutidos en el epígrafe anterior corresponden con el análisis o estudio de un solo 
carácter o variable. Sin embargo, este puede ser considerado en realidad un caso de BLUP 
multi-carácter (MT-BLUP, Multi Trait BLUP). Las ecuaciones del modelo lineal mixto, para 
un solo carácter, fueron presentadas en la expresión 1.32. Un modelo multi-carácter puede 
considerarse como una extensión de un modelo uni-carácter (ya discutido); o bien este último 
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puede considerarse un caso del modelo multi-carácter. En general, el análisis MT-BLUP 
produce resultados de los valores genéticos para cada uno de los caracteres en estudio; sin 
embargo, los resultados son, generalmente, diferentes a los que se podrían obtenerse si los 
análisis se realizaran individualmente para cada carácter (Van der Werf, 2002). Lo anterior se 
debe a que en el MT-BLUP cada característica es usada para ayudar a dar información acerca 
de todos los otros caracteres, de una forma similar a la que se utiliza en el cómputo de un 
índice de selección (Van der Werf, 2002; Colleau et al., SF).  
 Las ventajas de un MT-BLUP se deben, principalmente, a una mayor precisión conforme 
se utiliza información de caracteres correlacionados, y a un menor sesgo conforme el análisis 
considere caracteres que son medidos en rondas secuenciales de selección: solamente los 
mejores genotipos son evaluados (Van der Werf, 2002). Cuando se evalúan secuencialmente, 
solamente las mejores progenies son seleccionadas, lo que genera un sesgo, ya que se les 
puede brindar ventajas a los malos progenitores. MT-BLUP corrige este sesgo. 
 Para la evaluación genética de un material puede emplearse la información contenida en 
todas las variables en estudio. Con el uso de la información de caracteres correlacionados (en 
caña de azúcar pueden ser las variables asociadas al contenido de azúcar), la precisión de la 
estimación de los valores genéticos (breeding values) se incrementa (Van der Werf, 2002). 
 El MT-BLUP fue originalmente propuesto por Henderson y Quaas (1976). El 
procedimiento se resume así (Henderson y Quaas, 1976; Van der Werf, 2002): para un 
análisis uni-carácter se retoma la Ecuación 1.28, , donde y es el vector de 
observaciones para “una” variable o carácter.  
 Con más caracteres se podría partir el vector de observaciones “y” en partes 
proporcionales para cada uno de los caracteres. Lo mismo puede hacerse con los efectos 
ambientales asociados (efectos fijos, que ahora es β); en tanto que el vector para los valores 
genéticos (efectos aleatorios, que ahora es u), también puede ser partido para los diferentes 
caracteres, de tal forma que cada tratamiento o material genético tiene un valor genético para 
cada uno de los caracteres. Por simplicidad, considerando solamente dos caracteres, el vector 
y1 representa la n1 observación para el carácter “1”, en tanto que y2 representa la n2 
observación para el carácter “2”. Por tanto, de forma similar a la Ecuación 1.28, para cada 
carácter se puede escribir un modelo mixto de la siguiente forma: 
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       1.33 
  En la Ecuación 1.33 hay implicados p efectos fijos asociados a con el carácter i, de tal 
forma que Xi es una matriz  y βi es una matriz (vector columna). Xi y Zi son las 
matrices incidentes para los efectos fijos y aleatorios para la característica “i”, 
respectivamente. El modelo multi-carácter puede ser representado como sigue: 
    1.34 
 Un aspecto importante es que no necesariamente todos los tratamientos (genotipos) deben 
contar con observaciones para los dos caracteres. Sin embargo, al final, todos los tratamientos 
se representan con un valor genético para cada característica en el análisis, sin importar si 
contaban o no con información acerca de ese carácter. Esta es justamente una de las ventajas 
de un ajuste de un modelo mixto multi-caracteres (Henderson y Quaas, 1976). Por lo anterior, 
los vectores y1 y y2 no necesariamente son del mismo tamaño, al igual que sus errores 
asociados (ei). De forma análoga que para un modelo lineal uni-carácter, es necesario 
especificar las matrices de varianzas/covarianzas R (Ecuación 1.36) y G (Ecuación 1.35), 
asociadas al vector de los residuos (ei) y el vector de los efectos aleatorios (en este caso ui), 
respectivamente (Henderson y Quaas, 1976). 
       1.35 
 donde, A es la matriz numerador  de relaciones entre tratamientos (genotipos), “*” 
hace referencia a la dirección correcta de operación de la producción, en tanto que gij es el ij-
ésimo elemento de G0 (Henderson y Quaas, 1976). 
     1.36 
 Donde, rij es el ij-ésimo elemento de R0, I es una matriz identidad . 
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 Las ecuaciones multi-caracteres de modelos lineales mixtos crecen abundantemente 
según el número de caracteres a analizar. Es por esta razón que en 1976, Henderson y Quaas 
(1976) indicaban que era preciso establecer un balance entre la necesidad de obtener las 
ventajas de la resolución de modelos multi-carácter y los grandes problemas computacionales 
implicados. En la actualidad, los sistemas computacionales automatizados han resuelto en 
buena medida este problema, y su aplicación en la mejora genética en modelos multi-carácter 
es posible. En la Ecuación 1.37 se presenta un ejemplo de Ecuaciones de Modelos Lineales 
Mixtos para dos caracteres únicamente. Se aprecia en esta expresión la complejidad que se 
alcanza, y es solo el ejemplo para dos caracteres. La forma general de estas ecuaciones es 
presentada por Henderson y Quaas (1976). 
   
       1.37 
 Con respecto a las aplicaciones de los modelos mixtos en un programa de mejoramiento 
genético, y en el desarrollo de las nuevas variedades en plantas (como el que se conduce en 
CENGICAÑA) en estados iniciales de selección, los efectos relacionados con el componente 
genético suelen ser considerados como un efecto fijo y, por tanto, parte de β en un modelo 
lineal mixto. Sin embargo, cuando el factor genotipos se considera como aleatorio, los efectos 
genotípicos pasan a formar parte de u, y entonces son estimados por BLUP (Piepho et al., 
2008), con lo cual se obtiene un valor insesgado del valor genético de los materiales en 
estudio; es decir, una especie de índice de desempeño. 
 Los efectos genéticos son aquellos que están relacionados con la descomposición del 
valor genético en componentes de efectos con interpretación genética en términos de 
caracteres de variación cuantitativa (Bos y Caligari, 2007; Piepho et al., 2008). Estas 
descomposiciones en términos fenotípicos se presentaron en la Tabla 1.3. Para el caso de la 
caña de azúcar, que es de reproducción vegetativa, la descomposición del fenotipo se restringe 
al valor genético general más el efecto del ambiente ( (Tabla 1.3) (Bos y Caligari, 
2007). Para el caso de ensayos de cruzas dialélicas la descomposición puede realizarse en 
términos de la habilidad combinatoria general y específica (Piepho et al., 2008). Por tanto, la 
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aspiración principal en un programa de mejora genética es la predicción del valor genotípico 
de un genotipo candidato (Piepho et al., 2008).  
 Para los efectos de este trabajo, los valores de BLUP se consideraron como los 
estimadores del valor genético de los genotipos en evaluación y se utilizaron como índice de 
desempeño en términos genéticos con respecto a la variable Toneladas de Azúcar por 
Hectárea, TAH. 
1.5.7  Toneladas de Azúcar por Hectárea, TAH 
 El TAH no es un índice per se. No es, necesariamente, una función lineal de algún 
conjunto de variables o factores. Más bien es el resultado de operaciones aritméticas de varias 
mediciones hechas en el campo (Rosales-Longo, 2016b). En la sección de Materiales y 
Métodos se presenta el procedimiento utilizado en este trabajo para la obtención de este valor. 
El TAH es producto de la acumulación de biomasa y la concentración de azúcar en los culmos 
de la caña de azúcar (Ming et al., 2006). Su medida está dada por la producción de biomasa 
(caña) en t ha
-1
 y la concentración relativa (porcentaje) de sacarosa en los culmos (Orozco et 
al., 2012). La concentración relativa también puede estar dada por la cantidad de kilos 
estimados de azúcar por tonelada de caña (Pérez et al., 2016).  
 El TAH es una medida de amplio uso en todas las agroindustrias azucareras alrededor del 
mundo y sirve para estimar la productividad general del cultivo de la caña de azúcar. En 
mejoramiento genético de la caña de azúcar, es la medida final que permite establecer el valor 
genético de los materiales en evaluación y es, además, una importante medida de 
discriminación entre genotipos (Orozco et al., 2012). Si bien otras variables como la oquedad 
de los tallos, el corcho en los tallos, la fibra y el nivel de resistencia a enfermedades son de 
importancia económica, el TAH es de alta ponderación entre los fitomejoradores en el 
momento de tomar decisiones finales de selección (Berding et al., 2004; Ming et al., 2006; 
Orozco et al., 2012). 
 La concentración de sacarosa puede ser medida en diferentes etapas de la producción de 
caña de azúcar. Pueden tomarse mediciones previas a la cosecha, por medio de lecturas 
refractometricas in situ; o bien puede tomarse una muestra antes de la cosecha y 
posteriormente evaluar, en condiciones de laboratorio, la concentración y pureza de la 
sacarosa en los jugos de la muestra (Rosales-Longo, 2016b). La forma del muestreo puede 
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variar. En las operaciones industriales la muestra de caña para la estimación de la 
concentración de azúcar se realiza en el patio de descarga, mediante el uso de una sonda (core 
sampler), la cual se introduce en el contenedor para extraer una muestra. La mayoría de las 
fábricas utilizan un sistema similar para establecer el potencial de azúcar en la caña que 
ingresa a las instalaciones fabriles (Birkett, 1998). En este sistema, las mediciones 
tradicionales son: una prueba de sedimentos, ºBrix del jugo (refractometría), Pol en jugo, y el 
porcentaje de humedad residual (Birkett, 1998).  
 Todas las medidas anteriores son utilizadas para el cálculo final de variables de 
utilización práctica como el Pol % Caña. En este trabajo, la variable utilizada para el cálculo 
de TAH es Pol % Caña. El Pol % Caña es una medida derivada de la medición de la 
concentración de azúcar en un aparato llamado polarímetro, el cual mide la rotación de un haz 
de luz polarizada proyectada en una columna conteniendo la muestra de jugo (Engelke, 2002). 
Se emplean también, para la medición, estándares y tablas (Engelke, 2002). El producto final 
de la lectura es la medida llamada Pol % Jugo, la cual se asocia con el contenido de materia 
seca para finalmente obtener Pol % Caña. La medida de la concentración de sacarosa en Pol 
% Caña es multiplicada por la medida en fresco de biomasa (puede ser en toneladas), para 
obtener finalmente la cantidad de azúcar estimada en un área en particular, hectáreas por 
ejemplo, es decir, el TAH. 
 La caracterización final de las variedades de caña de azúcar incluye al menos las 
siguientes variables: Azúcar por unidad de área, Biomasa por unidad de área, y contenido 
relativo de sacarosa. Las variables pueden ser diferentes según el programa de mejora 
genética; por ejemplo, en Guatemala se miden: Toneladas Métricas de Caña por Hectárea 
(TCH), Toneladas de Azúcar por Hectárea (TAH) y Pol % Caña (Orozco et al., 2012). En 
Estados Unidos las dimensionales son: Toneladas Inglesas de Caña por Acre (TCA), Libras 
de Azúcar por Acre y Libras de Azúcar por Tonelada Inglesa de Caña (LSU, 2014). 
 El rendimiento ha sido un carácter que los programas de mejoramiento buscan desarrollar 
positivamente (Allard, 1980; Fehr, 1987; Ming et al., 2006; James, 2004). En este sentido, 
una de las medidas de rendimiento en caña de azúcar es el TAH. En general, un progreso en 
los valores del rendimiento es una medida apropiada para establecer el nivel de ganancias 
genéticas en un programa de mejora genética. En el presente estudio, el TAH fue utilizado 
más como un indicador del desempeño general de los materiales genéticos, que como un 
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componente de las funciones lineales estudiadas. No se empleó en el desarrollo de las 
funciones lineales de los índices en estudio ya que, al ser una variable derivada de varias de 
las 14 variables utilizadas en este estudio, genera colineariedad y provoca la posibilidad de 
llegar a conclusiones erróneas debido al sesgo que supone la redundancia en el efecto de 
algunas de las variables utilizadas para la generación de los índices de selección. 
1.6  PROBLEMA ESPECÍFICO DEL ESTADO III DEL PROGRAMA DE VARIEDADES DE 
CENGICAÑA 
La información sobre los resultados de investigación de selección en el Estado III del 
Programa de Variedades de CENGICAÑA no se explota en todo su potencial. Estos 
resultados se utilizan de forma discreta, con análisis estadísticos de frecuencias y de variación 
(Montgomery, 1991), lo que puede limitar las actividades de selección. Además, puede 
conllevar algún grado de riesgo en la selección del material genético, dando como resultado la 
selección de genotipos de mediano potencial de desempeño, o bien la omisión de genotipos 
con un alto potencial de rendimiento en biomasa y azúcar. En consecuencia, la selección de 
los materiales genéticos tiende a ser un poco menos precisa con el consecuente consumo de 
tiempo, esfuerzo y otros recursos, lo que puede limitar la posibilidad de obtener los materiales 
genéticos requeridos, con las mejores características de adaptación a los sistemas de 
producción de caña de azúcar en Guatemala. 
1.7  DISCUSIÓN Y JUSTIFICACIÓN DEL PROYECTO RESPECTO AL PROBLEMA ESPECÍFICO 
En caña de azúcar, como en otros cultivos, el conocimiento del cultivo y el perfecto 
conocimiento del tipo buscado es la clave de una buena selección. Sin embargo, un tipo debe 
reunir una gran cantidad de atributos que pueden comprender distintas variables de valoración 
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Tabla 1.4. Algunas características que debe reunir una variedad de caña de azúcar. 
Característica  
1. Alta producción de biomasa (población, altura, diámetro del tallo, peso 
específico). 
2. Resistencia a enfermedades (escaldadura, carbón, royas, raya roja, 
mosaico, amarillamiento, otras). 
3. Resistencia a herbicidas. 
4. Poca o ninguna flor. 
5. Adecuada producción de fibra. 
6. Alta eficiencia en la asimilación de CO2. 
7. Alta calidad de los jugos. 
8. Buen rebrote. 
9. Alta concentración de sacarosa. 
10. Resistencia a plagas, (barrenador, chinche salivosa, chinche de encaje, rata, 
coludo, cornudo, otras). 
11. Resistencia a maduradores. 
12. Poco o ningún corcho. 
13. Baja producción de material extraño (trash). 
14. Bajo nivel de producción de almidones. 
15. Apropiada para la cosecha mecanizada. 
16. Buen cierre entre surcos para el control de malezas. 
17. Otras. 
 
 Si se considera que en los diferentes estados de selección se evalúan una gran cantidad de 
genotipos, y a cada uno hay que observarle las variables pertinentes, el grado de precisión de 
la selección se ve menoscabado por la dificultad de realizar una valoración correcta de cada 
uno de los genotipos en evaluación. Por tanto, si fuera posible reducir o compilar todos los 
valores de cada una de las variables para cada uno de los genotipos, cada uno ponderado 
según su valor de importancia, entonces sería posible evaluar y clasificar a los genotipos en 
estudio de una manera mucho más eficiente y rápida. Esto debería conducir a un proceso de 
selección mucho más eficiente, con resultados más precisos y de mejor calidad. 
 En general se busca seleccionar aquellos genotipos con altos valores genotípicos (g) para 
las características estudiadas (las cuales no son directamente observadas), y que están 
relacionadas con los valores fenotípicos observables o medibles (p). Se asume que los valores 
genotípicos no observables y sus valores fenotípicos observables tienen una probabilidad 
conjunta de distribución, de tal manera que si se realiza una regresión entre los valores 
genotípicos y fenotípicos, los valores de dicha regresión pueden considerarse un buen 
estimador de g y, por tanto, los genotipos con los valores más altos de dicha regresión pueden 
ser sujetos de selección (Cerón-Rojas et al., 2006). Lo anterior es el principio de un índice de 
desempeño o de selección. El cálculo correcto de una función de regresión brindará un buen 
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estimador de los valores genéticos de los genotipos en evaluación y, por tanto, un valor 
insesgado que permita una selección eficiente y objetiva.  
 Sin embargo, determinar los estimadores de los valores genéticos de los materiales en 
evaluación es complicado cuando existe un alto nivel de interacción entre el genotipo y el 
ambiente, tal como ocurre con la caña de azúcar. Por lo tanto, es necesario realizar una 
evaluación de procedimientos que permitan reducir a su mínima expresión esa interacción, de 
tal manera que sea posible el cálculo de los estimadores genéticos (índices de selección) de 
alta utilidad práctica.  
 Hoy en día los estimadores genéticos en el Programa de Variedades de CENGICAÑA no 
están desarrollados o son muy limitados en su uso, en parte porque los estudios básicos de 
desarrollo de los mismos no habían sido realizados. El establecimiento de estos estudios y los 
resultados de los mismos permitirán al Programa de Variedades mejorar sustancialmente su 
programa de selección y, por consiguiente, el esquema general de trabajo se verá mejorado y, 









































































































2. OBJETIVOS E HIPÓTESIS 
 
2.1 OBJETIVOS 
 Este trabajo buscó, en general, aplicar procedimientos avanzados desde el punto de vista 
del mejoramiento genético, a fin de perfeccionar los procesos de selección de los mejores 
genotipos de caña de azúcar. Para poder llevar a buen término lo anterior, fue necesaria la 
inspección fenotípica detallada de los materiales, utilizando tecnologías y procedimientos 
estadísticos avanzados para llevar a un nuevo nivel el trabajo del mejoramiento genético.  
 Además, con lo anterior, el Programa de Variedades permitirá a la agroindustria 
azucarera guatemalteca contar con variedades de superior desempeño en un plazo razonable 
de tiempo, reduciendo el riesgo de selecciones erróneas y, por tanto, será posible también 
contar con un mayor número de materiales genéticos en los estados avanzados de selección. 
Con lo anterior se aumenta la probabilidad de liberar variedades de caña de azúcar con 
adaptación específica, pero también se incrementa la probabilidad de encontrar genotipos de 
adaptación general.  
 Adicionalmente, este trabajo tuvo por objetivo identificar fenotípicamente (p) aquellas 
variables que estaban más íntimamente relacionadas con los valores genéticos (g) de los 
genotipos; y, por tanto, establecer la utilidad real de todas las mediciones que actualmente se 
hacen, de tal manera que, si se establece con buena precisión, también será posible ahorrar 
tiempo en el campo, en el laboratorio y en el gabinete. 
Fredy Uber Rosales Longo  
54   
2.1.1  Objetivo General 
 Con este trabajo se procuró el desarrollo y adaptación de las metodologías que 
permitieran un trabajo de mejoramiento más eficiente en el Programa de Variedades de 
CENGICAÑA. En consecuencia, los resultados de este trabajo, además de aportar un cúmulo 
de información en conocimiento específico, se pretendió que fueran de aplicación práctica y 
rutinaria en el Programa de Variedades de CENGICAÑA.  
 Por otro lado, se buscó que una vez establecidos de forma rutinaria estos procedimientos, 
fueran de constante mejora mediante la generación de más información y la adaptación de 
nuevos procedimientos que continuadamente procuren la mejora en el programa de 
Mejoramiento Genético. 
2.1.2  Objetivos Específicos 
2.1.2.1 Evaluar nueve metodologías para el cómputo de índices de desempeño 
o selección a partir de la información fenotípica de los genotipos de 
caña de azúcar del proyecto del “Estado III de Selección” del Programa 
de Variedades de CENGICAÑA en Guatemala. 
2.1.2.2 Determinar el grado de ajuste de los modelos en estudio para establecer 
el nivel de su utilidad práctica. 
2.1.2.3 Identificar las principales variables (componentes de rendimiento) que 
determinan el desempeño de los genotipos de caña de azúcar. 
2.2 HIPÓTESIS 
Hipótesis (nulas) 
2.2.1 La selección eficiente de los genotipos de caña de azúcar no es función de la 
aplicación de índices de selección versus la selección visual individual o por 
competencia del fitomejorador. 
2.2.2 Los modelos que generan los índices de selección no presentan ajustes 
estadísticamente aceptables y, por tanto, no son de utilidad práctica. 
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2.2.3 No es posible identificar las variables (características) que mejor se correlacionan 
con un índice de selección. 
Con lo anterior se buscaron las respuestas a las preguntas esenciales de Tesis Doctoral, que 
estuvieron encaminadas al mejoramiento sustancial del Programa de Variedades de 
CENGICAÑA en la selección de variedades de caña de azúcar en el Estado III: 
1. ¿Son capaces los índices de selección de optimizar razonablemente el proceso de 
mejoramiento de la caña de azúcar en Guatemala? 
2. ¿Cuáles de todas las variables estudiadas en el Estado III estuvieron realmente 
correlacionadas con las variables de importancia económica de la caña de azúcar? 
3. ¿Es posible calcular índices de selección mediante modelos de regresión con un buen 
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3. MATERIALES Y MÉTODOS 
3.1 EXPERIMENTOS Y CONJUNTOS DE DATOS 
 Se recolectaron datos agrupados en ocho conjuntos (Figura 3.1). La recolección de los 
datos se realizó en cuatro experimentos ubicados en cuatro localidades diferentes: estrato 
litoral_flor, estrato litoral_no_flor, estrato medio_flor, y estrato medio_no_flor (Figura 
3.2). Estos experimentos fueron evaluados en dos épocas diferentes: Primer año, plantía; 
Segundo año, 1ª Soca. Producto de la combinación de ubicación geográfica y años de 
selección, se obtuvieron ocho conjuntos de datos (Figura 3.1). Uno de los conjuntos de datos 
(litoral_no_flor_1ª_soca) se perdió por una quema delincuencial, por lo que los datos no 
pudieron ser recabados. En consecuencia, se trabajó sobre los resultados de siete conjuntos de 
datos (Figura 3.2) 
 Los conjuntos de datos se agruparon en ocho (uno de ellos perdido por quema 
intencionada), porque la expresión de los genotipos fue diferencial en el espacio y el tiempo. 
La evaluación en detalle fue, en alta proporción, diferencial, esto es: No todas las variedades 
evaluadas en el primer año de trabajo fueron evaluadas en el segundo año de trabajo y 
viceversa. Lo anterior corresponde con el procedimiento rutinario de evaluación y selección 
para la mejora genética de la caña de azúcar en CENGICAÑA en Guatemala. En todo caso, se 
contó con lecturas repetidas de varios genotipos en los dos ciclos, incluidos los cultivares 
testigo, durante los dos ciclos de evaluación, lo cual permitió la generación de las varianzas 
respectivas para la realización de diversos cálculos, principalmente con respecto a los 
modelos que se describen más adelante. Estas varianzas también fueron de utilidad en los 
cálculos de heredabilidad. 
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Figura 3.1. Esquema de ordenación de los conjuntos de datos sujetos a evaluación. 









8. medio_no_flor_plantía  
 Los cuatro experimentos, en términos geográficos, fueron montados y evaluados en 
Guatemala durante los períodos de zafra de caña de azúcar, 2014-2015 y 2015-2016, dos de 
ellos en el litoral (entre 10 y 12 msnm) y otros dos en el Estrato medio (entre 165 y 235 
msnm) (Figura 3.2). 
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Figura 3.2. Ubicación geográfica de los cuatro experimentos en evaluación: a) estrato medio_flor. B) 
estrato litoral_flor. C) estrato medio_no_flor. D) estrato litoral_no_flor (Google Earth, SF). 
 
El área donde se ubicó el experimento del estrato medio_flor (Figura 3.2a), correspondió 
a la Zona Agroecológica (ZAE) 18, la cual corresponde a un grupo de suelos Inceptisoles de 
textura arcillosa, con relieve ligeramente inclinado, y susceptibles a la erosión, el déficit de 
humedad va de -500 a -799.9 mm; el período seco en esa zona ocurre desde el 30 de octubre 
al cinco de mayo (Villatoro y Meneses, 2013). El experimento de variedades florecedoras en 
el litoral (Figura 3.2b) se ubicó en la zona agroecológica 12. El experimento de variedades no 
florecedoras del estrato medio (Figura 3.2c) correspondió con la ZAE 9, la cual corresponde a 
suelos Mollisoles secos, de textura gruesa, moderadamente profundos y muy permeables. El 
déficit de humedad es de 0 a -499.9 mm. El período seco ocurre del 10 de noviembre al 25 de 
abril (Villatoro y Meneses, 2013), en tanto que el experimento de variedades no florecedoras 
del estrato litoral (Figura 3.2.d), se ubicó en la zona agroecológica (ZAE) 12, ésta cual 
corresponde con suelos de texturas gruesas, moderadamente profundos y permeables, de 
grupo de los Mollisoles secos; el déficit hídrico en esta zona es de -900 mm (Villatoro y 
Meneses, 2013). 
 En la Tabla 3.1 se aprecian las diferencias meteorológicas entre las dos zonas donde se 
ubicaron los experimentos. El estrato litoral tuvo medias de temperatura, mayores que las que 
mostró el estrato medio, lo mismo ocurrió con la radiación solar global, la cual es mayor 
b) 14°00’23.13” 91°06’40.20” (10 msnm) a) 4°13’08.6” 91°01’17.55” (165 msnm) 
c) 14°15’29.23” 91°06’40.20” (235 msnm) d) 14°00’44.17” 91°06’53.28” (12 msnm) 
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también en el estrato litoral, lo mismo que la humedad relativa. Sin embargo, la precipitación 
promedio mensual fue mayor en el estrato medio. Por otro lado, los valores máximos y 
mínimos reflejan las variaciones entre localidades, particularmente en el tema de la radiación 
y la precipitación pluvial. El estrato medio fue más lluvioso, la media anual del estrato medio 
fue de 3,137 mm versus el promedio del estrato litoral 106.7 mm. En consecuencia se observa 
que el estrato litoral fue mucho más seco y el cultivo de los experimentos en esta zona, 
requirió de diez riegos, con una lámina de riego de 50 mm; tres riegos se realizaron entre los 
meses de julio y agosto de cada año y el resto entre los meses de diciembre y marzo. En el 
estrato medio se realizaron seis riegos con una lámina de 40 mm. Un riego se realizó en el 
mes de julio y el resto entre los meses de diciembre y marzo. El período de espaciamiento 
entre riegos fue de quince días. 
Tabla 3.1. Condiciones climáticas, valores promedio mensuales, en las áreas de experimentación durante dos 
ciclos de evaluación, en el período 01/01/2014 Al 31/03/2016. 
Estación 
meteorológica 




Temperatura °C 25.54 1.17 21.31 28.65 25.59 NA 
Radiación watts m-2 
(miles) 
17.38 3.37 1.30 25.05 17.58 148.43 
Humedad relativa % 82.99 7.10 46.80 100.00 83.79 NA 





Temperatura °C 27.15 1.11 22.91 30.20 27.22 NA 
Radiación watts m-2 
(miles) 
21.33 3.53 0.0013 2.79 2.16 182.12 
Humedad relativa % 86.46 3.83 55.91 100.00 86.24 NA 
 
Precipitación mm 2.92 14.67 0.00 341.00 0.00 249 
D.E., Desviación estandar 
Fuente: Red de Estaciones Meteorológicas de la Agroindustria Azucarera Guatemalteca, Administrada por el 
Instituto Privado de Investigación en Cambio Climático, ICC, (2017). NA=No Aplica. 
 
3.2  MATERIAL VEGETAL 
 Todos los genotipos de caña de azúcar evaluados, para efectos de este trabajo, son 
producto del trabajo de mejora genética del Programa de Variedades de CENGICAÑA, 
excepto los cultivares testigo. Los genotipos en evaluación son producto de recombinaciones 
genéticas controladas según los progenitores correspondientes (Anexo 1).  
 El número de genotipos “CG” estudiados en cada experimento varió entre 112 para el 
experimento de genotipos no florecedores a 134 para los experimentos tanto florecedores 
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como no florecedores del estrato litoral (Tabla 3.2). El cultivar CP72-2086 se incluyó como 
testigo común en todos los experimentos sin importar el estrato ni la época de evaluación 
porque se trata de un cultivar de amplia difusión en Guatemala, y ocupa cerca de un 36% del 
total del área de cultivo de la caña de azúcar en Guatemala (Orozco y Buc 2016). Este cultivar 
es el testigo obligatorio en todos los experimentos de mejora genética de CENGICAÑA en 
Guatemala. Adicionalmente se incluyeron otros testigos, que son variedades de importancia 
relativa en cada una de las áreas y épocas de evaluación. Dentro de estos se incluyen dos 
testigos de variedades guatemaltecas (CG98-78 y CG98-46), la cuales, actualmente, tienen 
áreas importantes de cultivo en Guatemala. 
 El nombre de los genotipos guatemaltecos en evaluación (Anexo 1) tienen el siguiente 
significado: consideremos el genotipo “CG12-534048”; CG, significa CENGICAÑA-
Guatemala; el siguiente número, 12, corresponde al año de su selección en el Estado I del 
proceso de mejoramiento. Los siguientes tres dígitos corresponden al número de cruza de la 
cual el genotipo es una progenie. Finalmente, los últimos tres dígitos corresponden con el 
número de selección correlativa dentro de la cruza correspondiente. 





Cultivares testigos Progenitores de los testigos 
Estrato medio_flor 133 
CP72-2086 
CG98-78       
(CP62-374  X CP63-588) 
(Tuc68-19 X CP57-603) 





(CL61-620 X CP81-1302) 
(CP56-59 X CP57-603) 
(CP62-374 X CP63-588) 
(CP66-1043 X CP56-63) 





(CL61-620  X CP81-1302) 
(Tuc68-19    X CP57-603) 
(CP62-374  X CP63-588) 
(CP66-1043 X CP56-63) 
 
Estrato litoral_no_flor 112 
SP79-1287 
CG98-10  
CP88-1165   
CP72-2086   
SP71-6161 
(? x ?) 
(CL61-620   X CP81-1302) 
(CP62-374   X CP63-588) 
(? x ?) 
? x ? = Progenitores desconocidos 
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 Algunos genotipos en el listado del Anexo 1 poseen nombres mucho más cortos. Esto se 
debe a que se acortó el nombre, ya que estos genotipos avanzaron (en ciclos posteriores a la 
realización de este estudio) a una siguiente etapa de evaluación (el Estado III-Incremento). El 
nombre se redujo con el objetivo de hacerlos más accesibles en su identificación en 
posteriores evaluaciones y las actividades posteriores de promoción. Todo lo anterior 
corresponde con el procedimiento general de trabajo del Programa de Variedades de 
CENGICAÑA, en cuanto al manejo de su sistema y nomenclaturas. Para efectos de 
trazabilidad, los cambios de nombre efectuados se consignaron en todos los libros de campo 
donde el genotipo figurara. 
3.3 EVALUACIÓN Y SELECCIÓN 
 Las evaluaciones se realizaron en los cuatro experimentos durante dos años de cultivo. El 
primer año se suele llamar en Guatemala “plantía”, en otros países se le denomina “caña-
planta”, “Plantilla” o simplemente “planta” (Larrahondo, 1995). El segundo año de 
evaluación, después de la cosecha (corte) del primer año, corresponde al primer rebrote de la 
caña cortada, el cual se denomina “primera soca” (Orozco et al., 2012). En este sentido se 
hicieron las evaluaciones en los cuatro experimentos, obteniendo siete conjuntos de datos, sin 
poder tomar en cuenta uno de los conjuntos perdidos por la quema mal intencionada antes 
mencionada.  
 De los cuatro experimentos, dos fueron denominados del tipo florecedor (flor) y los otros 
dos del tipo no florecedor (no_flor). Los genotipos flor fueron evaluados en los meses de 
diciembre de 2014 y 2015, respectivamente, para los ciclos de plantía y 1ª soca; en tanto que 
los genotipos no_flor, fueron evaluados en los meses de marzo de 2015 y 2016, 
respectivamente, para el ciclo del plantía y el ciclo de 1ª soca. 
Se hicieron cuatro rondas de evaluación para cada uno de los siete conjuntos de datos: 
a. Un mes después de plantados los experimentos se hizo una evaluación sobre las 
condiciones de emergencia, malezas y riego apropiado. 
b. A los cinco meses después de la plantación o del rebrote se realizó una evaluación 
general agronómica por escalas en cuanto a la población, altura, y diámetro. En ese 
Materiales y Métodos 
 
     65 
 
mismo momento se realizó una evaluación por plagas y enfermedades de todos los 
genotipos en todos los experimentos. 
c. Posteriormente, a los once meses después de la plantación o corte, se realizó un 
procedimiento de evaluación agronómica. Una vez más se realizó una evaluación por 
escalas, de la población, altura diámetro, y aspectos fitopatológicos. En este momento, 
se realizó una evaluación por solidos solubles (ºBrix) en todos los genotipos que, a 
juicio del fitomejorador, cumplieron con los requisitos agronómicos establecidos para 
el Programa de Variedades (Tabla 3.3), así como el buen desempeño ante 
enfermedades (bióticas y abióticas). Los genotipos que presentaran valores superiores 
del 20% de concentración de sólidos solubles fueron sujetos de una preselección.  
d. Los genotipos preseleccionados según el epígrafe anterior fueron nuevamente 
evaluados. Esta evaluación se realizó con mucho mayor detalle, tomando todas las 
medidas que arrojaron los datos necesarios para el cálculo de las variables de 
respuesta, la cuales se presentan en el acápite de variables en estudio. Se tomó una 
muestra de quince esquejes de 30 cm de largo para llevarlos a su análisis al laboratorio 
agronómico de CENGICAÑA, en donde se realizaron todos los análisis de jugos, los 
cuales también se resumen en el acápite de variables de respuesta. 
e. Una ronda final de evaluación a los 12 meses se realizó con el fin de corroborar las 
calidades de las evaluaciones y establecer si algún otro genotipo aún podría ser 
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Tabla 3.3. Listado de requisitos del cliente para las variedades que libera CENGICAÑA En Guatemala. 
PRODUCTO REQUISITOS VARIABLES 
Variedades 
de Caña de 
Azúcar 
1. Que la variedad CG o 
introducida en promedio supere 
en rendimiento de azúcar por 
unidad de área (TAH) a la 
variedad CP72-2086, o iguale o 
supere a otras variedades de 
interés del cliente. 
Mayor t de azúcar por ha TAH que la variedad testigo CP72-2086 y a otras variedades de 
interés del cliente, que cumpla al menos un componente del TAH (TCH o Pol % caña). 
2. Que la variedad CG o 
introducida posea resistencia 


















< 1 < 1 < 2B < 15 / 5 < 10 / 5 < 5B 
3. Que la variedad CG o 
introducida presente buenas 
características de manejo. 
- Emergencia y rebrote mejor o igual que CP72 -2086 y a otras variedades de interés del 
cliente. 
- Cierre natural mejor o igual que CP72-2086 y a otras variedades de interés del cliente. 
- Aspecto de la planta mejor o igual que CP72 -2086 y a otras variedades de interés del 
cliente. 
- Corcho menor o igual que CP72-2086 y a otras variedades de interés del cliente. 
- Con o sin aplicaciones de madurante, mayor TAH que las variedades testigo CP72-2086 y 
a otras variedades de interés del cliente. 
- t de fibra por ha TFH mayor o igual que CP72-2086 y a otras variedades de interés del 
cliente. 
En casos especiales se seleccionarán variedades que cumplan con los requisitos 1 y 2, 
aunque no cumplan con alguna variable de manejo. 
4. Que la variedad CG o 
introducida tenga adaptabilidad 
específica o general en la zona 
cañera guatemalteca. 
Adaptabilidad específica: Promedio de TAH en al menos una localidad dentro de una zona 
en al menos dos cortes superior al TAH de la variedad CP72-2086 y a otras variedades de 
interés del cliente. 
  
Adaptabilidad general: promedio de TAH de localidades dentro de una zona en al menos 
dos cortes superior al TAH de la variedad CP72-2086 y a otras variedades de interés del 
cliente. 
 
3.4 DISEÑO EXPERIMENTAL 
 Todos los ensayos fueron establecidos en un esquema para un Diseño de Bloques 
Incompletos (Montgomery, 1991). Este diseño es conocido en algunos ámbitos de 
investigación como Alfa-Latice. Debido a la dinámica de evaluación y selección, finalmente 
todos los conjuntos de datos fueron analizados para un Diseño de Bloques Incompletos, 
Parcialmente Balanceado (Montgomery, 1991). 
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3.5 VARIABLES DE ESTUDIO 
 Se realizaron un total de 58 mediciones diferentes (Anexo 2). Con estas mediciones se 
definieron catorce variables de respuesta. Se computaron también variables de clase, con el 
objeto de deslindar los componentes ambientales y genéticos. Las variables empleadas se 
describen en la Tabla 3.4. Todas las variables numéricas fueron empleadas como variables de 
respuesta. 
Tabla 3.4. Variables evaluadas, correspondencia y tipo de variable en R. 
No. Nombre de la Variable Código Dimensional Nombre de la 
Variable en R 
Tipo de variable en R 
1 Conjunto de Datos NA NA TRIAL= as.factor(TRIAL) 
2 Repetición NA NA REP= as.factor(REP) 
3 Bloque incompleto NA NA BLOCK= as.factor(Block) 
4 Nombre del Genotipo NA NA ENTRY= as.factor(ENTRY) 
5 ºBrix medido en el campo brixprom_1 % BRIX_CAMPO= as.numeric(brixprom_1) 
6 Peso de una muestra de cinco 
tallos de caña 
peso5stalk_2 kg PESO= as.numeric(peso5stalk_2) 
7 Oquedad leve oqueleve_3 % OQUEDAD1= as.numeric(oqueleve_3) 
8 Oquedad intermedia oqueinter_4 % OQUEDAD2= as.numeric(oqueinter_4) 
9 Oquedad severa oqueseve_5 % OQUEDAD3= as.numeric(oqueseve_5) 
10 Pol%Caña pol_6 % POL= as.numeric(pol_6) 
11 ºBrix del jugo medido en el 
laboratorio 
brixjugo_7 % BRIX_JUGO= as.numeric(brixjugo_7) 
12 Pureza del Jugo, determinada en 
el laboratorio 
purity_8 % PUREZA= as.numeric(purity_8) 




14 Altura de corte de la caña alt_10 m ALTURA= as.numeric(alt_10) 
15 Diámetro medio de la caña diam_11 mm DIAMETRO= as.numeric(diam_11) 
16 Proporción de tallos florecidos flower_12 % FLORACION= as.numeric(flower_12) 
17 Corcho o tejido interno seco en 
las cañas 
pith_13 % CORCHO= as.numeric(pith_13) 
18 Materia Seca de la muestra fiber_14 % FIBRA= as.numeric(fiber_14) 
19 TAH NA t de azúcar 
por ha 
TAH= as.numeric(TAH_15) 
20 Componente Principal 1 NA Adimensional CP1= as.numeric(CP1) 
21 Componente Principal 2 NA Adimensional CP2= as.numeric(CP2) 
22 Componente Principal 3 NA Adimensional CP3= as.numeric(CP3) 
NA: No Aplica.  
 Para las variables, Oquedad leve (7), Oquedad intermedia (8), Oquedad severa (9), 
proporción de tallos florecidos (16), Corcho o tejido interno seco en las cañas (17), un valor 
bajo de estas variables, es considerado como un valor bueno. Es decir, lo contrario que para el 
resto de las variables, donde un valor alto es considerado como un valor bueno. Para que 
todas las variables se consideraran en el sentido de que, un valor alto es un valor bueno, las 
variables mencionadas, fueron transformadas para que un valor alto de éstas también fuera 
considerado, efectivamente, como un valor bueno.  
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 Para poder reorientar en el sentido positivo la dirección de éstas, se empleó la siguiente 
transformación:  
. 
 Así, un valor alto es aquel que se aleja de un valor considerado como malo, por tanto, 
está en la misma dirección del resto de variables, en las cuales, un valor alto es considerado 
un valor bueno.  
3.6 ANÁLISIS DE LA INFORMACIÓN 
 En donde sea de aplicación, los códigos para las significaciones estadísticas se seguirán 
según el siguiente planteamiento: 
****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
3.6.1 Análisis general por variables  
 Se realizaron una serie de análisis individuales de las principales variables de respuesta, 
14 en total. Las principales medidas empleadas fueron de orden estadístico:  
 Análisis de frecuencias para construir Histogramas (Spiegel, 1987). 
 Medias aritméticas y sus correspondientes desviaciones (Spiegel, 1987). 
 Pruebas de Ji-cuadrado (χ2) (Steel y Torrie, 1986). 
 Pruebas de t de Student (Montgomery, 1991) 
 Análisis de correlación entre todas las variables mediante el cálculo de los coeficientes 
por el método de mínimos cuadrados de Pearson (Mendenhal y Beaver, 1991). Los 
cálculos del coeficiente de correlación y el nivel de significación de los modelos se 
realizó mediante el uso del paquete Hmisc (Harrell et al., 2017). Para cada variable en 
particular se generaron trece regresiones. 
 
El modelo lineal ajustado fue: 
     3.1 
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Donde, 
 yi = la variable dependiente (cualquiera de las catorce), donde i =1, 2,…,14 
= el coeficiente intercepto 
= el coeficiente pendiente 
xi= la variable independiente, donde i =1, 2,…,14 
 
 Las figuras y gráficos relacionados se realizaron con el programa R (R Core Team, 2017) 
mediante el uso de los paquetes corrplot (Wei y Simko, 2016), ggbiplot (Wickham, 2009) y 
GGally (Scholerke et al., 2016). 
3.6.2 ANÁLISIS GENERAL DE VARIACIÓN COMBINADO 
 Se realizó un Análisis General Combinado para la variable TAH siguiendo el modelo 
lineal matemático que se presenta en la Ecuación 3.2. En un primer análisis, todos los efectos 
fueron considerados fijos, por lo que la estimación de cada factor se realizó por medio de 
(BLUE) (Piepho et al., 2008). En un segundo análisis, se obtuvieron resultados para un 
modelo lineal mixto (Bates et al., 2015); en este segundo análisis, todos los efectos, excepto 
el relacionado con los genotipos de caña (ENTRY), fueron considerados aleatorios. En este 
último análisis se incluyeron en el análisis los scores de los primeros cuatro CPs; así mismo, 
para los efectos aleatorios se utilizó el método estimación basado en REML/BLUP (Piepho et 
al., 2008; Thompson, 2008; Robinson, 1991). 
    3.2 
Donde, 
y= la variable dependiente (TAH) 
μ= la media general 
γ= el efecto del i-ésimo ciclo de evaluación. i= 1, 2 
δ= el efecto del j-ésimo estrato, j=1, 2 
η= el efecto del k-ésimo nivel del patrón de floración, k=1, 2 
ρ= el efecto de la l-ésima repetición, l=1, 2 
η= el efecto del m-ésimo genotipo, m=1, 2,…, m (varía según el conjunto de datos) 
θ= el efecto del n-ésimo bloque incompleto, n= 1,…, n (varía según el conjunto de datos) 
Fredy Uber Rosales Longo  
70    
ε = los residuos asociados al resto de factores. 
 El modelo incluye una serie de interacciones: Entre Ciclos de cultivo (γ) con Estratos 
(δ), Ciclos (γ) con el patrón de floración (η) y la interacción entre repeticiones (ρ) y el bloque 
incompleto (θ). Las interacciones con respecto a los factores ambientales y los genotipos, no 
fueron incluidas en el modelo por cuanto las evaluaciones según ambiente, contuvieron 
materiales diferentes en cada conjunto de datos. 
3.6.3 Heredabilidad 
 El elemento de ponderación sugerido para varios índices de selección es el peso 
económico relativo que pueda tener una variable de valoración en particular (Smith, 1936; 
Kempthorne y Nordskog, 1959; Cerón-Rojas et al., 2006). Sin embargo, la estimación de 
estos ponderadores es complicada y requiere una gran cantidad de información, que en sí se 
convierten en campos específicos de estudio. Como un sustituto válido de los ponderadores 
económicos se pueden emplear los valores de heredabilidad (Williams, 1962; Pérez-Elizalde 
et al., 2014). 
 La caña de azúcar es un cultivo de reproducción vegetativa y esta es la principal forma de 
propagación a través de todo el proceso de selección en el programa de mejoramiento 
genético de CENGICAÑA (Orozco et al., 2012). En general, las poblaciones bajo estudio son 
progenies segregantes, provenientes del estado de selección inmediato anterior. Por otro lado, 
se tiene el conocimiento de los progenitores de cada genotipo, sin embargo, el número de 
éstos es muy alto, y la caracterización correspondiente no existe. Hacer las caracterizaciones 
en las condiciones de selección actuales resultaría en experimentos demasiado grandes y la 
labor sería inmensa. Estas circunstancias condujeron al cálculo de la heredabilidad en el 
sentido amplio (Broad sense heritability) (H
2
) (Fehr, 1987; Skinner et al., 1987; Holland et 
al., 2003), en detrimento del cálculo de la heredabilidad en el sentido estricto (narrow sense 
heritability) (h
2
) (Fehr, 1987; Skinner et al., 1987; Holland et al., 2003). 
 El cálculo de los valores de heredabilidad en el sentido amplio (H
2
), por carácter, se hizo 
sobre la base de las medias de las variedades (entry-mean basis) según el modelo que plantea 
la Ecuación 3.3. (Fehr, 1987):  
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=  la heredabilidad en el sentido amplio 
 =  la varianza genética 
  = el error Experimental 
:  = la varianza de la interacción del genotipo por el ambiente 
r = el número de repeticiones 
t =  el número de ambientes de evaluación 
 
 La fuente de variación para los ambientes lo constituyeron los dos ciclos (años) de 
evaluación: plantía y 1ª soca. La Ecuación 3.3 se aplicó en todos los experimentos, excepto en 
el experimento 3, el cual contaba con información de solamente un año por lo que en éste se 
empleó la siguiente expresión (Fehr, 1987): 
 
 
       3.4 
 El significado de los términos es el mismo que se presenta en la Ecuación 3.3. 
 Los valores de las varianzas respectivas fueron obtenidos mediante el análisis de 
variación de la regresión de los modelos respectivos. Lo anterior se realizó en un esquema de 
Modelos Lineales Mixtos, en donde todas las variables del modelo fueron consideradas como 
variables aleatorias. El análisis se efectuó mediante el empleo del paquete para análisis 
estadísticos en R lme4 (Bates et al., 2015). Con los valores obtenidos de las varianzas 
correspondientes se procedió al cálculo de los valores de heredabilidad, según las ecuaciones 
3.3 y 3.4. 
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 Para poder incorporar el efecto del ambiente en el cálculo de los valores de heredabilidad, 
se utilizaron los datos combinados de cuatro grupos de datos, agrupados según cada uno de 
los experimentos, los cuales fueron evaluados durante dos años. Para tal efecto, se ajustó el 
modelo lineal de la Ecuación 3.5, mediante el uso del comando lmer del paquete lme4 (Bates 
et al., 2015).  
    3.5 
Donde, 
yijkl  = La variable de respuesta asociada a la i-ésima variedad, en la j-ésima repetición, en 
el k-ésimo año, en el l-ésimo bloque incompleto 
  = el i-ésimo genotipo (Componente genético) 
  = la jésima repetición (Componente ambiental) 
  = el k-ésimo ciclo de evaluación (Componente ambiental) 
  = el efecto del l-ésimo bloque incompleto en la j-ésima repetición (Componente 
ambiental) 
  = el efecto de la interacción entre el i-ésimo genotipo con el k-ésimo ciclo de evaluación 
(Componente ambiental) 
 = los residuos (Error experimental) 
 
 Como el modelo ajustado en realidad fue para un modelo lineal mixto, en donde todos los 
términos de 3.4 fueron considerados aleatorios, la forma matricial del mismo se presenta en la 
Ecuación 3.6. 
 
     3.6 
Donde, 
y = el vector de respuestas yn para cada variable en estudio 
Z =  la matriz incidente para los efectos aleatorios 
u1 = el vector del efectos aleatorios de  
u2 = el vector de efectos aleatorios de  
u3 = el vector de efectos aleatorios de  
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u4 =  el vector de efectos aleatorios de  
u5 =  el vector de efectos aleatorios de  
 = el vector de efectos aleatorios de los residuos 
 
La varianza de la respuesta, Var(y), es reconocida como parte de la sección aleatoria del 
modelo, de tal forma que: 




 (Ver sección Modelos Lineales Mixtos, BLUE y BLUP, epígrafe. 1.5.6.2.). 
 Debido a que no hay efectos fijos en el modelo, este no es, estrictamente hablando, un 
modelo mixto. En todo caso se analiza como tal. El principal producto de este ajuste fueron 
las varianzas de cada uno de los términos del modelo en 3.5 para las 14 variables listadas en la 
Tabla 3.4. Estos valores se emplearon para el cálculo de la heredabilidad según las ecuaciones 
3.2 y 3.3. 
El modelo simplificado en el paquete lme4 en R fue: 
Respuesta ~ (1|ENTRY) + (1|REP) + (1|CICLO) + (1|BLOCK:REP) + (1|ENTRY:CICLO) 










Fredy Uber Rosales Longo  
74    
Tabla 3.5. Listado de variables para las cuales se estimó la heredabilidad y el cálculo de los índices de 
selección. 
No. Variable. Código 
1 °Brix medido en el Campo (%) brixprom_1 
2 Peso De Cinco tallos (%) peso5stalk_2 
3 Oquedad Leve (%) oqueleve_3 
4 Oquedad Intermedia (%) oqueinter_4 
5 Oquedad Severa (%) oqueseve_5 
6 Pol (%) pol_6 
7 °Brix Jugo (%) brixjugo_7 
8 Pureza del jugo de una muestra (%) purity_8 
9 Frecuencia de la Población por metro lineal pop_9 
10 ALTURA (m) alt_10 
11 DIÁMETRO (mm) diam_11 
12 Flor (%) flower_12 
13 Corcho (%) pith_13 
14 Fibra (%) fiber_14 
 
3.6.4 Análisis De Componentes Principales (ACP) 
 Se realizaron varios cómputos de CPs con el objeto de establecer la estructura de los 
datos y las variables (Hernández, 1998; Jolliffe, 2002). Se computaron CPs para los siete 
conjuntos de datos (el octavo fue perdido por quema provocada). Se presentan en esta 
memoria solamente los resultados de los conjuntos de datos medio_flor_ plantía, 
medio_no_flor_1ª_soca y litoral_no_flor_ plantía. 
 Las “cargas” (eigenvectors, o loadings) son los coeficientes de las funciones lineales (CP) 
y a partir de ellas y de las lecturas de cada observación para cada variable, se generó un score. 
Las CPs se utilizaron como variables de respuesta en otro de análisis de tal manera que el 
cómputo de las mismas sirvió para la obtención de scores según los modelos lineales de las 
CPs. Estos scores fueron empleados como índices de desempeño (selección). Las “cargas” 
indican que si éstos están asociados a determinadas variables originales dirigirán la 
orientación de la variable, así, si el valor de estas cargas es negativa y aportan de forma 
importante a la CP, entonces, cuanto más bajo sea el score, mejor es el desempeño con 
respecto a las variables que estén influyendo en la CP. Si el signo es positivo, entonces cuanto 
más alto sea el score, mejor es el desempeño de la observación individual. 
 Todos los ACPs fueron realizados en el programa para análisis estadístico R (R Core 
Team, 2017) mediante la aplicación de la función prcomp del paquete stats (R Core Team, 
2017). Para el cómputo de los ACP’s se utilizaron las 14 variables listadas en la Tabla 3.5.  
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 Las figuras relacionadas con los ACP’s fueron construidas a partir de instrucciones 
realizadas con los paquetes lattice (Deepayan, 2008), rgl (Adler et al.,2017) y devtools 
(Wickham y Chang, 2017). 
3.6.5 Análisis De Modelos Lineales Mixtos Para Los Scores De Las CPs 
 Joliffe, (2002) indica que las CPs son definidas como una transformación “ortonormal” 
(orthonormal) de x, el cual es el vector de las p variables aleatorias. En este sentido, cada CP 
es una variable que puede ser sujeta de otros tipos de análisis como el de conglomerados 
(cluster analysis), y otros análisis de orden paramétrico. 
 Considerando a los scores de las tres primeras CPs como variables de respuesta, y 
haciendo un ejercicio de éstos como índices de desempeño, se realizaron varios Análisis de 
Varianza (ANOVA) con el objeto de buscar la diferenciación entre genotipos a partir de los 
CPs. El modelo lineal ajustado para cada conjunto de datos se presenta en la Ecuación 3.8. 
      3.8 
Donde, 
  =  la variable de respuesta (CP1, CP2 y CP3) 
  = el efecto de la media 
  = el efecto del i-ésimo genotipo en evaluación (El efecto genético) 
  = el efecto de la j-ésima repetición 
 = el efecto de la interacción de la j-ésima repetición con el k-ésimo bloque 
incompleto 
  =  el efecto de los residuos (error experimental) 
  
 En este modelo solamente el efecto genético ( ) se consideró fijo, el resto de los 
términos se consideraron efectos aleatorios. Lo anterior se realizó porque el número de 
bloques incompletos en cada experimento no estaba equilibrado, por lo que éstos, 
conjuntamente con las repeticiones, se analizaron como efectos aleatorios. En su forma 
matricial para el análisis de modelos mixtos el modelo matemático queda según se presenta en 
la Ecuación 3.9. 
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      3.9 
Donde,  
y = el vector  de respuestas y (el clon en una localidad) para cada variable en 
estudio (PC1, PC2, PC3) 
X =  la matriz incidente de 1’s y 0’s para los efectos fijos (genotipos) 
Z =  la matriz incidente para los efectos aleatorios 
 = el vector  de los efectos fijos por el desempeño de los genotipos 
c = el vector  del efecto aleatorio de las repeticiones  
g = el vector  del efectos aleatorio producto de la interacción  
 = el vector  de efectos aleatorios de los residuos 
 
 El ajuste del modelo lineal mixto se realizó mediante la aplicación de la función lmer del 
paquete lme4 (Bates et al., 2015). Los gráficos de cuantil-cuantil (QQ) se realizaron mediante el 
uso del paquete lattice (Deepayan, 2008). La comparación de promedios se realizó mediante el 
ajuste de Tukey mediante la aplicación del paquete para R predictmeans (Luo et al., 2014). 
3.6.6 Análisis Multidimensional De Variación (MANOVA) 
 Para contar con una herramienta que permitiera saber si las variaciones en el desempeño de 
los genotipos era función de todas las catorce variables en estudio juntas, se realizó un Análisis 
Multidimensional de Variación (MANOVA) (Rencher, 2002). Esta información fue útil para 
establecer cuál fue el nivel de relación funcional entre las 14 variables dependientes y las 
variables independientes en el modelo (Tabla 3.1). Por lo anterior, se ajustaron los modelos para 
los siete conjuntos de datos para un Análisis Multidimensional de Variación (MANOVA). El 
modelo para el ajuste se presenta en la Ecuación 3.10. El modelo es muy similar al presentado en 
3.9. Por esta razón, y para diferenciarlos, se cambió la nomenclatura de las variables. La Ecuación 
3.10, en notación matricial, presenta el modelo ajustado. Hay que señalar que el modelo, si bien es 
en notación matricial, no es un modelo mixto. 
     3.10 
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Donde,  
Vt   = el vector  de las respuestas para las t variables (14) 
Vp   = el efecto de los genotipos en una matriz . 
Vm  = el efecto de las repeticiones en una matriz . 
Vmq  = el efecto de la interacción entre las repeticiones y los bloques incompletos en una 
matriz . 
 
 Los análisis fueron realizados mediante la aplicación de los paquetes para R, 
MCMCglmm (Hadfield, 2010), lme4 (Bates et al., 2015), reshape2 (Wickham, 2007), e 
lmerTest (Kuznetsova et al., 2016). 
3.6.7 Los Índices de Selección 
3.6.7.1 Función Discriminante Propuesta Por Smith (Smith, 1936) 
 El índice “Smith” se computó según la propuesta teórica de Smith (1936). Los detalles 
teóricos se presentan en la sección de marco bibliográfico referencial, en Smith (1936) y en 
Cerón-Rojas et al., (2006). La computación de los valores genéticos del índice, cuyos 
resultados completos se presentan en el Anexo 3, se realizó mediante el uso del paquete para 
R, Rindsel (Pérez-Elizalde et al., 2014). El paquete Rindsel, requiere del uso de otros 
paquetes de R: lme4 (Bates et al., 2015), MASS (Venables y Ripley, 2002) y Hmisc (Harrell et 
al., 2017). Este índice requiere que se apliquen ponderadores económicos. Al no contar con 
ellos, se utilizaron los valores de heredabilidad, cuyo procedimiento de estimación se presenta 
en el acápite 4.6.3. Los valores de heredabilidad empleados en esta sección se estimaron 
según la procedencia de cada conjunto de datos. Así, se contó con cuatro grupos de valores de 
heredabilidad: medio_flor, medio_no_flor, litoral_flor, litoral_no_flor. Según fuera la 
procedencia del conjunto de datos, se le aplicó el valor de heredabilidad correspondiente, por 
ejemplo, al conjunto de datos medio_flor_plantía se le aplicaron los valores de heredabilidad 
del grupo medio_flor. 
 Para la presentación de resultados, se empleó el criterio de selección del 10% de la 
fracción superior de los genotipos según el valor de los índices Smith y KN. El programa 
Rindsel ofrece tres opciones 5, 10 y 20%, aunque este valor es siempre decisión del 
fitomejorador. Lo más común es el empleo de la selección del 10% de la fracción superior 
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según la variable de evaluación, en este caso, índices (Pérez-Elizalde et al., 2014; Pesek y 
Baker, 1970). 
3.6.7.2 Índice Restrictivo De Kempthorne Y Nordskog, KN (Kempthrone Y 
Nordskog, 1959) 
 Al igual que en la función discriminante de Smith (Smith, 1936), este índice también 
requiere de ponderadores económicos. De similar forma, en el cómputo de este índice se 
utilizaron los valores de heredabilidad como ponderadores. El índice fue computado mediante 
la aplicación del paquete para R, Rindsel (Pérez-Elizalde et al., 2014). El paquete Rindsel 
requiere del uso de otros paquetes de R: lme4 (Bates et al., 2015), MASS (Venables y Ripley, 
2002), y Hmisc (Harrell et al., 2017). En virtud de que es un índice restrictivo, se realizó un 
procedimiento de codificación para establecer la restricción. El código “1” correspondió a las 
variables que se mantenían sin cambios (no ganancia genética), en tanto que “0” se utilizó 
para codificar las variables de las cuales se requieren cambios, en términos de ganancia 
genética (cambios), ya sea esta positiva o negativa (Kempthorne y Nordskog, 1959; Cerón-
Rojas et al., 2008a). 
 Las variables a las cuales se les asignó un valor de “cambio” (“0”) fueron: brixprom_1, 
peso5stalk_2, pol_6, pith_13, fiber_14. A las variables a las que se les asignó código para 
“no cambio” (“1”) fueron: oqueleve_3; oqueinter_4; oqueseve_5; brixjugo_7; purity_8; 
pop_9; alt_10, diam_11: flower_12 (Tabla 3.5). 
 La decisión de la asignación de la restricción se fundamentó en la experiencia y en la 
competencia de los fitomejoradores del Programa de VariedadesPrograma de Variedades de 
CENGICAÑA. 
 Para la presentación de resultados, se empleó el criterio de selección del 10% de la 
fracción superior de los genotipos según el valor de los índices Smith y KN. El programa 
Rindsel ofrece tres opciones 5, 10 y 20%, aunque este valor es siempre decisión del 
fitomejorador. Lo más común es el empleo de la selección del 10% de la fracción superior 
según la variable de evaluación, en este caso, índices (Pérez-Elizalde et al., 2014; Pesek y 
Baker, 1970). 
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3.6.7.3 Eigenanalysis-Based Selection Index Method (ESIM) 
 Este índice se calcula utilizando como base un ACP, discutido en el epígrafe 3.6.3. El 
índice fue computado mediante la aplicación del paquete para R, Rindsel (Pérez-Elizalde et 
al., 2014). El paquete Rindsel requiere del uso de otros paquetes de R: lme4 (Bates et al., 
2015), MASS (Venables y Ripley, 2002), y Hmisc (Harrell et al., 2017). La presentación y 
discusión de resultados, al igual que en Smith y KN, se hicieron sobre la base de la selección 
del 10% de la fracción superior de los genotipos en evaluación. 
3.6.7.4 Restrictive Eigenanalysis-Based Selection Index Method (RESIM) 
 Este índice se calcula utilizando como base un ACP. El índice fue computado mediante la 
aplicación del paquete para R, Rindsel (Pérez-Elizalde et al., 2014). El paquete Rindsel 
requiere del uso de otros paquetes de R: lme4 (Bates et al., 2015), MASS (Venables y Ripley, 
2002), y Hmisc (Harrell et al., 2017). Adicionalmente, es preciso restringir el análisis a 
variables de interés. Al igual que en el índice KN, se realizó un procedimiento de codificación 
para establecer la restricción. El código “1” es para las variables que se mantendrán sin 
cambios (no ganancia genética), en tanto que “0” es para codificar las variables de las cuales 
se requieren cambios (Kempthorne y Nordskog, 1959; Cerón-Rojas et al., 2008a). La 
codificación que se empleó en el cómputo de este índice fue el mismo que para el índice KN. 
 La decisión de la asignación de la restricción se fundamentó en la experiencia y en la 
competencia de los fitomejoradores del Programa de Variedades de CENGICAÑA. 
 La presentación y discusión de resultados, se hicieron sobre la base de la selección del 
10% de la fracción superior de los genotipos en evaluación. 
3.6.7.5 CPs Como Índices De Desempeño 
 En un análisis de ACP (epígrafe 1.2.3), se obtuvo información sobre los eigenvalues, 
eigenvectors y los scores para cada observación. Los valores de los scores se computaron 
como índices de desempeño y se anexaron a la información relativa a cada observación 
(Anexo 3). Los procedimientos de cómputo ya se presentaron en el epígrafe 3.6.3. 
 La selección final de los genotipos, mediante el uso de un ACP se realizó de manera 
anidada de la siguiente manera: 
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a. Se realizó un análisis de varianza a los scores de la CP1.  
b. Según los signos de valores sobresalientes de los eigenvectors se ordenaron los 
genotipos en orden descendente según el desempeño. 
c. Se eligieron los mejores genotipos de acuerdo con esta CP, de tal forma que 
alcanzaran el 25% de la fracción superior. El 25% es arbitrario y se hizo con el fin de 
contar con más genotipos que pudieran ser evaluados posteriormente, según las CP1 y 
CP2. 
d. Seguidamente, se evaluaron los genotipos según la CP2 y se marcaron los de mejor 
desempeño. 
e. A los genotipos marcados como los mejores en las CP1y CP2, se les evaluó según los 
scores de la CP3. 
f. Se seleccionó finalmente la fracción superior del 10% después de las evaluaciones 
consecutivas anidadas. 
g. Para la presentación de resultados, se empleó el criterio de selección del 10% de la 
fracción superior de los genotipos según el valor de los índices Smith y KN. El 
programa Rindsel ofrece tres opciones 5, 10 y 20%, aunque este valor es siempre 
decisión del fitomejorador. Lo más común es el empleo de la selección del 10% de la 
fracción superior según la variable de evaluación, en este caso, índices (Pérez-Elizalde 
et al.,  2014; Pesek y Baker, 1970). 
3.6.7.6 TAH, Índice t De Azúcar Por ha  
 La estimación del TAH se computó como una operación aritmética, la que se presenta en 
la Ecuación 3.11. 
   3.11 
Donde,  
A =   Número de tallos por unidad experimental 
B =  Peso de una muestra de cinco tallos en kg 
C =  Concentración de azúcar en % (Pol % caña) 
El valor 10000 se utiliza para convertir el dato a ha, ya que está en m
2
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El valor 30 se refiere al área de una unidad experimental, ya que está en m
2
 
El valor 1000 se utiliza para convertir la respuesta final a t por ha 
Dado que Pol % caña está dado en porcentaje, es preciso convertirlo a unidades relativas 
sobre “1”, de ahí la necesidad de dividir el resultado por cien. 
  El TAH fue empleado, indistintamente, como una variable de respuesta común o como un 
índice de desempeño. Al observar la forma del cálculo se aprecia que las variables más 
importantes en término de rendimientos están involucradas en el cálculo del TAH, por lo que 
se puede considerar como un valor que agrupa los efectos de otras variables, es decir, un 
índice. 
 Para la presentación de resultados, se empleó el criterio de selección del 10% de la 
fracción superior de los genotipos según el valor de los índices Smith y KN. El programa 
Rindsel ofrece tres opciones 5, 10 y 20%, aunque este valor es siempre decisión del 
fitomejorador. Lo más común es el empleo de la selección del 10% de la fracción superior 
según la variable de evaluación, en este caso, índices (Pérez-Elizalde et al., 2014; Pesek y 
Baker, 1970). 
3.6.7.7 BLUP (Best Linear Unbiased Prediction). El Mejor Estimador Lineal 
Insesgado 
  BLUP se estimó mediante la aplicación de los procedimientos de la solución de las 
ecuaciones de un modelo lineal mixto (Henderson et al., 1959; Robinson, 1991; Piepho et al., 
2008; Thompson, 2008). BLUP se calculó utilizando como base la variable TAH. Para el 
cálculo de este predictor se utilizó también el paquete para análisis estadísticos en R lme4 
(Bates et al., 2015). En este caso la variable de respuesta analizada fue TAH y el modelo 
lineal utilizado se aplicó para cada uno de los siete conjuntos de datos, por lo que las variables 
localidad y años ya no fueron incluidas en el modelo. Lo anterior se realizó de esta manera 
porque las selecciones de materiales genéticos fueron diferenciales. El modelo en cuestión se 
presenta en su forma lineal en la Ecuación 3.12.  
      3.12 
Donde, 
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  = la variable de respuesta (TAH) 
  = el efecto de la media 
  = el efecto del i-ésimo genotipo en evaluación (el efecto genético) 
  = el efecto de la j-ésima repetición 
 = el efecto de la interacción de la j-ésima repetición con el k-ésimo bloque incompleto 
  = el efecto de los residuos (error experimental) 
  
 Hay que señalar que el modelo en la expresión 3.12 es el mismo que se presentó en la 
Ecuación 3.8, la diferencia la hacen las variables de respuesta, en este caso es el TAH. Debido 
a que en este caso todos los términos de 3.12 se consideraron como efectos aleatorios, el 
mismo modelo lineal para un modelo lineal mixto se presenta en su notación matricial en 
3.13. 
 En su forma matricial, y utilizando como referencia la Ecuación 3.9, es como sigue: 
      3.13 
Donde,  
y = el vector  de respuestas y para la variable en estudio (TAH) 
Zo =  la matriz incidente para los efectos aleatorios de los genotipos 
Z1 = la matriz incidente para los efectos aleatorios de las repeticiones 
Z2 = la matriz incidente para los efectos aleatorios de la interacción entre repeticiones y  
bloques incompletos 
 = el vector  de los efectos aleatorios por el desempeño de los genotipos 
c = vector  del efecto aleatorio de las repeticiones  
g = vector  del efectos aleatorio producto de la interacción  
 = vector  de efectos aleatorios de los residuos. 
 
El modelo simplificado en R fue: TAH ~ (1|ENTRY) + (1|REP) + (1|BLOCK:REP) 
 Debido a que es un modelo lineal en donde todos los términos son considerados 
aleatorios, es posible encontrar un BLUP para todos los niveles de cada uno de los términos 
del modelo. De esta forma se obtuvieron los valores de BLUP para el efecto de las 
Materiales y Métodos 
 
     83 
 
repeticiones, el efecto de la interacción de las repeticiones con el bloque incompleto, y lo que 
que en particular se deseaba, los BLUPs para cada nivel del efecto aleatorio genotipo. Este 
dato en particular se constituyó en el valor genético de cada genotipo, es decir, en su Valor de 
Mejora Genética (breeding value). 
 El ajuste linear del modelo se realizó mediante la función lmer y los valores de BLUP 
fueron extraídos mediante la instrucción ranef, ambas funciones del paquete lme4 (Bates et 
al., 2015), después del ajuste del modelo descrito anteriormente. Esta instrucción permite 
visualizar los valores de las varianzas de los efectos aleatorios de cada factor del modelo, y en 
el caso de “ENTRY” (Genotipo) el efecto aleatorio de cada genotipo con respecto a la variable 
de respuesta TAH. Este se constituyó en la mejor predicción lineal insesgada (Best Linear 
Unbiased Prediction) para cada genotipo con respecto a la variable TAH, o sea en un índice de 
desempeño, tal como lo plantean Henderson et al., (1959), Robinson, (1991) y Thompson, 
(2008). 
 Para la presentación de resultados, se empleó el criterio de selección del 10% de la 
fracción superior de los genotipos según el valor de los índices Smith y KN. El programa 
Rindsel ofrece tres opciones 5, 10 y 20%, aunque este valor es siempre decisión del 
fitomejorador. Lo más común es el empleo de la selección del 10% de la fracción superior 
según la variable de evaluación, en este caso, índices (Pérez-Elizalde et al., 2014; Pesek y 
Baker, 1970). 
3.6.7.8 Base De Comparación Entre Índices: Competencia Del Fitomejorador 
 Para realizar las comparaciones necesarias, y establecer la calidad de valoración genética 
de los índices, se estableció lo que se denominará Base de Comparación. Esta base de 
comparación es aquella que se relaciona con la competencia del fitomejorador para realizar 
una selección, según su experiencia y el dominio de la actividad de mejora genética en caña 
de azúcar. Esta base de comparación está altamente relacionada con la lista de requisitos de 
los clientes para las variedades de caña de azúcar de CENGICAÑA (Tabla 3.3). 
 En general, la competencia del fitomejorador para hacer una selección apropiada y 
ajustada a los requerimientos del cliente, así como de acuerdo con su experiencia y 
conocimiento, deben cumplir, en alta proporción, con estándares como los siguientes: 
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Los genotipos a ser seleccionados deben: 
 Estar libres o ser tolerantes a las principales enfermedades de la caña de azúcar. Este 
tema no se incluyó como parte de este trabajo; sin embargo, todas las evaluaciones y 
consideraciones necesarias se cumplieron. Las principales enfermedades de la caña de 
azúcar se presentan en el listado de requisitos del cliente en la Tabla 3.3.  
 Presentar valores de TAH que superen y, en el peor de los casos, igualen a los que 
presenten los testigos propuestos, particularmente la variedad CP72-2086. 
 Presentar valores de corcho y oquedad menores o al menos igual al que presenta la 
variedad CP72-2086.  
 Presentar valores de fibra (materia seca) superiores al 12%. 
 Las variedades deben presentar, a ser posible, bajas tasas de floración, inferiores al 
20%. 
 Presentar un equilibrio razonable entre la producción de biomasa y la concentración de 
azúcar. Los genotipos con alta producción de biomasa y bajas concentraciones de 
sacarosa no son considerados como buenos genotipos, y viceversa. 
 Presentar buenos niveles de población: los valores por debajo de 12 o 13 tallos por 
metro lineal son considerados como malos. 
 La altura de corte debe superar los 2 m. Esta variable es crucial para la acumulación de 
biomasa. 
 Los valores del diámetro de los tallos deben ser los apropiados. Valores del diámetro 
por encima de los 30 mm están asociados con bajas poblaciones, y altos niveles de 
oquedad y corcho. Los valores inferiores a 20 mm serán de genotipos con bajos 
rendimientos de biomasa. 
 Otros. 
 Todas estas variables conforman, en parte, el fundamento de la competencia del 
fitomejorador. Sin embargo, la postura del fitomejorador ante un genotipo también incluye su 
capacidad de intuir buenos genotipos. La interacción , puede no permitir una 
apreciación justa de los materiales; en este momento, la experiencia del fitomejorador 
permitirá establecer el potencial del material en otros posibles escenarios.  
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 La base final de comparación fue la variable de selección (SI o NO) con base en la 
competencia del fitomejorador, la cual es una variable de distribución binomial. 
3.6.7.9 Regresión Logit 
 Debido a que la variable de base de comparación es una variable binomial (SI o NO), 
para realizar los contrastes entre los índices y la base de comparación se utilizó el ajuste de 
modelos logísticos, en particular la transformación Logit (Manning, 2007; Everitt, 2014). La 
variable de transformación (endógena) puede salirse del rango entre 0 y 1. Para evitar esto, se 
utilizó un modelo de probabilidad no lineal, en donde se garantiza un resultado en la 
estimación que vaya de 0 a 1 (de NO a SI) (Manning, 2007). Se utilizó el ajuste de la función 
logística. La especificación de los modelos logísticos es como sigue: 
 
      3.14 
 El modelo Logit se puede interpretar en términos probabilísticos, es decir, sirve para 
medir la probabilidad de que ocurra o no el acontecimiento de estudio (Yi = SI) (Medina, 
2003). 
 Los modelos Logit se ajustaron mediante el uso de la función glm{stats}(R Core Team, 
2017). Dentro de las líneas de programación se escribió la instrucción family=binomial, con 
el objeto de que el ajuste fuera para un modelo no lineal, pero que fue transformado en uno 
lineal mediante una escala logarítmica. La salida en R fue el ajuste de un modelo binomial del 
tipo Logit. Unas de las salidas importantes son los coeficientes del modelo y, adicionalmente, 
el valor de un pseudo-r
2
. Las salidas de R brindan tres opciones de Pseudo r
2
. La que se 
empleó, ya que se referencia como la más robusta, fue el valor de Pseudo r
2
 de McFadden 
(Hu et al., 2006).  
 Como el modelo Logit es un modelo probabilístico no lineal de regresión, puede 
escribirse según la Ecuación 3.15. 
 
    3.15 
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p  = la probabilidad de que un suceso ocurra, en este caso de que ocurra la selección (SI) 
z = el conjunto de variables independientes. En este caso la regresión logística es muy 
simple, porque el valor de z es asumido individualmente por los valores los índices de 
selección, es decir, el score para cada índice de selección calculado. Así pues, el modelo de 
regresión logística es relativamente simple: La probabilidad de que ocurra o no el suceso de 
selección (SI), en escala logarítmica, es función del índice de desempeño (o de selección). Se 
realizaron ajustes individuales para cada uno de los índices de selección, en cada uno de los 




























































4 RESULTADOS  
4.1 RESULTADOS GENERALES 
De los cuatro experimentos realizados fue posible recabar información fenotípica durante 
dos años (dos ciclos de cultivo y cosecha), excepto en uno de estos experimentos 
(litoral_no_flor_1ª_soca) del cual no se presentan resultados del segundo año de evaluación. 
La pérdida de datos en este experimento para este ciclo se debió a un incendio provocado, lo 
que no permitió recoger los datos correspondientes. En consecuencia, se analizaron los 
resultados de siete conjuntos de datos: cuatro localidades en dos años, menos la excepción de 
la que ya se hizo referencia (epígrafe 3.1 en Materiales y Métodos). 
  Para el conjunto total de datos (499 muestras) (Tabla 4.1), los ºBrix (brixprom_1) 
variaron entre un mínimo de 16.7 y un máximo de 24.9, en tanto que la variable de la 
acumulación de la biomasa (peso5stalk_2) tuvo un rango que varió entre 2.9 y 12.95 kg. Los 
valores para las tres mediciones de “oquedad” fueron más amplios, aunque los coeficientes de 
variabilidad no fueron tan altos como el de peso5stalk_2 (23.7). Las variables de medida en 
el laboratorio de la concentración de azúcar (pol_6, brixjugo_7 y purity_8) presentaron 
valores relativamente bajos de variabilidad (CV = 9.5 y 3.3 respectivamente), en tanto que 
brixprom_1 (sólidos solubles medidos en el campo) presentó una variabilidad menor a sus 
pares del laboratorio (CV= 7.4 y 9.5, respectivamente). Los valores más altos de variabilidad 
los presentaron las variables población por metro lineal (pop_9) (CV=21.2) y la proporción 
de presencia de flores (flower_12) (CV=26.6), esta última junto a la presencia de corcho 
(pith_13) presentaron los rangos más altos (0 a 100). Es oportuno mencionar que los 
coeficientes de variabilidad más altos parecen estar relacionados con variables de variación 
cuantitativa, de donde es preciso destacar peso5stalk_2 (CV=23.7),, pop_9 (CV=21.2) y 
pith_13 (CV=20.7).  
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Mín Máx Med Media ES DE CV 
brixprom_1 °Brix 16.67 24.93 20.80 20.76 0.07 1.53 7.4 
peso5stalk_2 kg 2.90 12.95 7.20 7.25 0.08 1.72 23.7 
oqueleve_3 % 0.00 86.50 79.90 76.51 0.54 12.12 15.8 
oqueinter_4 % 0.00 58.80 58.80 53.16 0.46 10.18 19.1 
oqueseve_5 % 0.00 79.30 79.30 76.59 0.37 8.23 10.7 
pol_6 % 7.83 18.30 15.08 14.90 0.08 1.73 11.6 
brixjugo_7 °Brix 12.82 23.94 20.20 20.02 0.09 1.90 9.5 
purity_8 % 73.94 97.20 90.80 90.46 0.14 3.02 3.3 
pop_9 Tallos m-1 7.00 23.00 15.00 14.48 0.14 3.07 21.2 
alt_10 m 1.50 3.20 2.40 2.40 0.01 0.31 12.9 
diam_11 mm 14.00 37.50 25.30 25.47 0.15 3.41 13.4 
flower_12 % 0.00 100.00 100.00 89.55 1.06 23.78 26.6 
pith_13 % 0.00 100.00 100.00 88.22 0.82 18.23 20.7 
fiber_14 % 8.95 17.61 12.73 12.95 0.07 1.63 12.6 
Min= valor mínimo; Máx=Valor máximo; Med=Mediana; ES=Error estándar; DE=Desviación Estándar; CV=Coeficiente de Variación. 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra. 
 
Las medidas descriptivas de las variables para cada experimento mostraron que los 
experimentos del estrato litoral presentaron valores más altos que los que se observaron en el 
estrato medio para la variable relacionada con la biomasa, particularmente entre los 
experimentos flor, mientras que las diferencias con respecto al tipo no_flor fueron mucho 
menos acentuadas (Tabla 4.2). Por otro lado, los valores de las variables relacionadas con el 
azúcar estuvieron a favor de los genotipos del estrato medio. En este sentido, los conjuntos de 
datos del experimento de variedades no_flor del estrato medio, tanto en plantía como en 
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Tabla 4.2. Medidas descriptivas de 15 variables por conjunto de datos. Para cada genotipo estudiado se 














Máximo Mínimo CV 
litoral_flor_ plantía 40 
brixprom_1 °Brix 19.38 19.40 1.03 22.70 17.00 5.31 
peso5stalk_2 kg 7.37 7.25 1.47 11.40 5.10 19.95 
oqueleve_3 % 77.63 80.25 11.97 86.50 6.30 15.42 
oqueinter_4 % 54.89 58.80 7.44 58.80 26.00 13.55 
oqueseve_5 % 76.55 79.30 7.02 79.30 44.90 9.17 
pol_6 % 13.40 13.62 1.54 15.72 9.80 11.49 
brixjugo_7 °Brix 18.61 19.03 1.97 22.32 12.82 10.59 
  




18.15 18.00 2.05 23.00 14.00 11.29 
alt_10 m 2.59 2.60 0.29 3.10 1.88 11.20 
diam_11 mm 26.66 26.60 3.21 35.00 19.50 12.04 
flower_12 % 60.00 85.95 42.59 100.00 0.00 70.98 
pith_13 % 78.20 87.00 25.53 100.00 0.00 32.65 
fiber_14 % 12.74 12.61 1.79 16.27 9.33 14.05 




brixprom_1 °Brix 19.62 19.70 1.15 22.20 17.20 5.86 
peso5stalk_2 kg 8.03 7.78 1.68 12.95 3.80 20.92 
oqueleve_3 % 78.29 82.40 9.68 86.50 46.40 12.36 
oqueinter_4 % 53.25 58.80 10.61 58.80 4.50 19.92 
oqueseve_5 % 74.65 79.30 10.05 79.30 25.00 13.46 
pol_6 % 13.45 13.87 1.85 16.60 7.83 13.75 
brixjugo_7 °Brix 18.32 18.60 1.57 21.20 14.30 8.57 




15.31 16.00 2.12 20.00 9.00 13.85 
alt_10 m 2.34 2.30 0.27 3.20 1.50 11.54 
diam_11 mm 25.43 25.35 3.09 37.50 20.00 12.15 
flower_12 % 90.18 99.15 20.32 100.00 12.00 22.53 
pith_13 % 89.15 96.50 13.83 100.00 52.00 15.51 
fiber_14 % 13.37 13.39 1.44 17.41 11.06 10.77 




brixprom_1 °Brix 21.43 21.45 1.36 24.30 18.00 6.35 
peso5stalk_2 kg 7.56 7.30 1.67 12.25 4.80 22.09 
oqueleve_3 % 77.22 80.65 12.01 86.50 26.40 15.55 
oqueinter_4 % 56.26 58.80 5.60 58.80 34.50 9.95 
oqueseve_5 % 78.55 79.30 4.30 79.30 42.30 5.47 
pol_6 % 15.43 15.55 1.39 18.20 12.00 9.01 
brixjugo_7 °Brix 20.69 20.78 1.58 23.94 16.56 7.64 




14.72 15.00 2.43 19.00 7.00 16.51 
alt_10 m 2.50 2.50 0.26 3.20 1.90 10.40 
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Máximo Mínimo CV 
diam_11 mm 24.71 24.30 3.25 33.00 18.00 13.15 
flower_12 % 99.51 100.00 2.17 100.00 90.00 2.18 
pith_13 % 91.70 100.00 16.49 100.00 35.00 17.98 
fiber_14 % 12.24 12.14 1.41 15.77 8.95 11.52 
TAH t ha-1 22.85 22.05 6.50 37.65 10.61 28.45 
medio_flor_ plantía 30 
brixprom_1 °Brix 21.16 21.00 1.07 23.50 18.20 5.06 
peso5stalk_2 kg 7.75 7.55 1.53 11.75 4.35 19.74 
oqueleve_3 % 71.93 75.90 17.24 86.50 0.00 23.97 
oqueinter_4 % 47.77 55.00 14.08 58.80 7.80 29.47 
oqueseve_5 % 72.70 79.30 12.67 79.30 18.70 17.43 
  
pol_6 % 15.64 15.70 1.12 17.80 13.00 7.16 
brixjugo_7 °Brix 21.00 20.98 1.14 22.98 18.12 5.43 




11.69 11.00 2.34 17.00 7.00 20.02 
alt_10 m 2.42 2.40 0.25 3.00 1.60 10.33 
diam_11 mm 26.64 27.00 2.84 32.70 21.30 10.66 
flower_12 % 80.19 89.00 26.20 100.00 0.00 32.67 
pith_13 % 73.15 71.00 22.56 100.00 15.00 30.84 
fiber_14 % 12.96 12.75 1.63 16.86 10.24 12.58 
TAH t ha-1 18.76 18.21 5.71 31.79 9.47 30.44 
medio_flor_1a_soca 30 
brixprom_1 °Brix 19.86 20.00 1.07 21.70 17.00 5.39 
peso5stalk_2 kg 5.22 5.20 1.13 8.55 2.90 21.65 
oqueleve_3 % 74.66 78.24 13.01 86.50 40.20 17.43 
oqueinter_4 % 52.51 55.80 11.39 58.80 0.00 21.69 
oqueseve_5 % 75.77 79.30 11.93 79.30 0.00 15.75 
pol_6 % 13.95 14.30 1.14 16.60 11.30 8.17 
brixjugo_7 °Brix 18.70 19.00 1.35 22.10 15.58 7.22 




16.30 16.00 1.43 20.00 12.00 8.77 
alt_10 m 1.93 1.90 0.18 2.50 1.50 9.33 
diam_11 mm 22.06 22.00 2.93 28.70 14.00 13.28 
flower_12 % 90.53 95.00 11.62 100.00 52.00 12.84 
pith_13 % 96.45 100.00 6.59 100.00 72.00 6.83 
fiber_14 % 14.55 14.65 1.54 17.61 11.55 10.58 




brixprom_1 °Brix 21.82 22.00 1.30 24.93 16.67 5.96 
peso5stalk_2 kg 7.32 7.22 1.69 11.85 3.75 23.09 
oqueleve_3 % 76.49 78.80 9.92 86.50 48.60 12.97 
oqueinter_4 % 51.49 58.35 10.96 58.80 8.30 21.29 
oqueseve_5 % 78.18 79.30 3.46 79.30 57.90 4.43 
pol_6 % 16.27 16.40 0.87 18.30 14.30 5.35 
brixjugo_7 °Brix 21.63 21.59 0.92 23.64 19.54 4.25 
Resultados 
 















Máximo Mínimo CV 




11.89 12.00 2.10 17.00 7.00 17.66 
  
alt_10 m 2.50 2.50 0.24 3.20 1.90 9.60 
diam_11 mm 25.59 25.30 2.95 32.00 20.30 11.53 
flower_12 % 98.74 100.00 8.23 100.00 38.00 8.34 
pith_13 % 94.88 100.00 13.39 100.00 12.00 14.11 
fiber_14 % 12.57 12.40 1.35 15.84 9.71 10.74 




brixprom_1 °Brix 21.64 21.55 1.09 24.30 19.70 5.04 
peso5stalk_
2 
kg 7.31 7.25 1.35 11.30 4.70 18.47 
oqueleve_3 % 78.43 84.00 10.71 86.50 49.30 13.66 
oqueinter_
4 
% 55.76 58.80 6.75 58.80 31.80 12.11 
oqueseve_5 % 78.66 79.30 2.40 79.30 64.00 3.05 
pol_6 % 15.72 15.80 1.09 17.80 11.20 6.93 
brixjugo_7 °Brix 20.61 20.72 1.18 22.80 16.14 5.73 




13.55 14.00 2.13 17.00 9.00 15.72 
alt_10 M 2.44 2.50 0.20 2.90 2.00 8.20 
diam_11 mm 27.50 27.70 3.22 35.70 19.30 11.71 
flower_12 % 99.12 100.00 6.70 100.00 49.00 6.76 
pith_13 % 88.33 95.50 13.32 100.00 52.00 15.08 
fiber_14 % 12.57 12.38 1.30 15.34 10.38 10.34 
TAH t ha-1 20.63 19.95 5.19 32.73 11.50 25.16 
CV = Coeficiente de Variación 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro 
medio de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra; 
TAH, t de azúcar por ha. 
 
4.2 BIOMASA  
Para la variable Peso de una muestra de cinco tallos de caña (peso5stalk_2) se 
encontraron más de 160 genotipos que alcanzaron y superaron los 7 kg (Figura 4.1.a). Los 
valores de concentración de sacarosa también fueron importantes, y los principales valores de 
medición de esta variable fueron la refractometría en pre-cosecha (brixprom_1), la 
refractometría en el laboratorio (brixjugo_7) y la concentración aparente de sacarosa (pol_6) 
(Figura 4.1.b). En total, se contabilizaron poco más de 330 genotipos con concentraciones 
superiores a 15% de pol_6.  
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Figura 4.1. a) Número de genotipos (frecuencias) según la variable peso5stalk_2. b) Número de genotipos 
según el contenido aparente de sacarosa (pol_6). 
 
El mayor número de genotipos de caña de azúcar con los mejores pesos de 5 tallos, con 
un promedio de 7.4 kg, se presentaron en el grupo de variedades no_flor, en tanto que para 
los genotipos flor el mayor número de genotipos se encontró para los valores de peso 
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Tabla 4.3. Pruebas de t para dos poblaciones independientes y para quince variables, agrupadas según patrón 











t GL Significación 
Floración 
brixprom_1  °Brix 19.95 21.65 1.70 -14.88 497 **** 
peso5stalk_2 kg 7.12 7.40 0.28 -1.854 497 NS 
oqueleve_3  % 75.86 77.21 1.35 -1.26 494 NS 
oqueinter_4  % 52.23 54.17 1.94 -2.16 485 * 
oqueseve_5  % 74.92 78.42 3.50 -5.04 323 **** 
pol_6  % 14.04 15.84 1.80 -13.84 466 **** 
brixjugo_7  °Brix 19.08 21.05 1.97 -13.7 472 **** 
purity_8  % 89.53 91.47 1.94 -7.66 478 **** 
pop_9  Tallos m-1 15.59 13.27 2.32 9.19 493 **** 
alt_10  m 2.32 2.48 0.16 -5.99 466 **** 
diam_11  mm 25.22 25.75 0.53 -1.75 497 NS 
flower_12  % 80.83 99.10 18.27 -9.67 285 **** 
pith_13  % 84.61 92.19 7.58 -4.8 474 **** 
fiber_14  % 13.4 12.46 0.95 6.83 489 **** 










T GL  
Estrato 
brixprom_1  °Brix 20.2 21.21 1.02 -7.83 497 **** 
peso5stalk_2 kg 7.62 6.95 0.67 4.42 497 **** 
oqueleve_3  % 77.72 75.52 2.19 2.05 496 * 
oqueinter_4  % 54.81 51.81 2.99 3.41 492 *** 
oqueseve_5  % 76.6 76.58 0.02 0.03 497 NS 
pol_6  % 14.16 15.51 1.35 -9.17 399 **** 
brixjugo_7  °Brix 19.26 20.64 1.37 -8.38 417 **** 
purity_8  % 89.17 91.51 2.35 -8.92 359 **** 
pop_9  Tallos m-1 16.11 13.16 2.95 12.13 497 **** 
alt_10  m 2.47 2.34 0.12 4.52 497 **** 
diam_11  mm 25.51 25.45 0.06 0.19 497 NS 
flower_12  % 85.24 93.05 7.81 -3.49 327 *** 
pith_13  % 87.05 89.18 2.12 -1.29 497 NS 
fiber_14  % 12.78 13.09 0.30 -2.09 497 * 
TAH_15  t ha-1 22.96 18.45 4.51 8.71 433 **** 
Códigos para la significación estadística: ****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
t, Pruebas de t de Student; GL, grados de libertad 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro 
medio de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra; 
TAH_15, t de azúcar por ha 
Al realizar la comparación de la variable peso de 5 tallos (peso5stalk_2) entre los 
genotipos, según el estrato de evaluación (Figura 4.2), se encontró que en el estrato litoral se 
presentaron frecuencias (número de genotipos) superiores a diez, con pesos superiores a 7 kg. 
En tanto que en el estrato medio las frecuencias de genotipos con pesos superiores a los 7 kg 
estuvieron por debajo de frecuencias de diez. En este sentido, la diferencia global de 0.67 kg 
resultó en una diferencia altamente significativa (P < 0.0001).  
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Figura 4.2 Número de genotipos para la variable peso de 5 tallos (peso5stalk_2). 
 
Con respecto a la variable fibra (fiber_14), la diferencia de los promedios de los 
genotipos (0.30 t), cuando se compararon por estratos, fue significativa al 1% (*). En tanto 
que, al realizar la comparación de desempeño de los genotipos con relación al patrón de 
floración, esta diferencia fue altamente significativa, 0.95 t (p<0.0001). 
En la Figura 4.3 se observan las tendencias de mayor producción de fibra en los ensayos 
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Figura 4.3. Contenido de fibra (%) (fiber_14), por conjunto de datos. 
4.3 CONCENTRACIÓN DE SACAROSA 
 El promedio de la concentración de sacarosa (pol_6, Tabla 4.3 y Figura 4.4) de los 
genotipos del estrato medio fue significativamente mayor comparado con el promedio de los 
valores que presentaron los genotipos en el estrato litoral (|t| = 9.17, p<0.001). En el estrato 
medio, los promedios por conjunto de datos superaron el 15% de concentración de azúcar, 
excepto para el conjunto medio_flor_1ª_soca, el cual presentó un promedio por debajo del 
14%. Por otro lado, los registros de los promedios de los valores de los conjuntos de datos del 
estrato litoral fueron inferiores al 14%, excepto para el conjunto de datos 
litoral_no_flor_plantía, el cual presentó un valor promedio por encima del 15%.  
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Figura 4.4. Promedio de valores del pol % caña (pol_6) por conjunto de datos. 
 
Las mejores concentraciones de azúcar se alcanzaron en el estrato medio (Tabla 4.3, 
Figura 4.5.) en términos de brixprom_1. Las diferencias con respecto a los valores del estrato 
litoral fueron significativas (|t|=7.83; ****, Tabla 4.3). 
 
Figura 4.5. Promedios ºbrix en % medidos en el campo (brixprom_1). 
 
La medición de sólidos solubles en porcentaje (brixprom_1 y brixjugo_7) mostraron que 
el ensayo con frecuencias de hasta 50 genotipos con valores de 21% se presentaron en el 
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experimento medio_no_flor_1ª_soca (Figura 4.6), en concordancia con los resultados 
obtenidos para las variables Pol % caña (pol_6) y ºBrix medido en el campo (brixprom_1).  
Se presentaron frecuencias importantes de genotipos con altos valores de refractometría 
medida en el laboratorio (Figura 4.6). Los conjuntos de datos con frecuencias iguales o 
menores a 20 fueron: medio_no_flor plantía, litoral_flor_plantía y medio_flor_plantía. En 
tanto que los conjuntos de datos en donde se llegaron a registrar frecuencias entre 20 y 30 
para valores de brixjugo_7 de entre 18 y 20 ºBrix fueron litoral_flor_1ª_soca, 
litoral_no_flor_plantía y medio_flor_1ª_soca. En términos generales, se encontraron 
diferencias altamente significativas (1.37, p<0.0001) con respecto a los promedios entre los 
grupos formados por estratos (Tabla 4.3), siendo el conjunto de datos 
medio_no_flor_1ª_soca el que más influyó para que estas diferencias fueran finalmente 
significativas (Figura 4.6). Por otro lado, las comparaciones entre genotipos según su patrón 
de floración mostraron que la diferencia, 1.97, fue también altamente significativa (p<0.0001) 
(Tabla 4.3). 
 
Figura 4.6. Número de genotipos según ºbrix medidos en el laboratorio de jugos (brixjugo_7). 
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4.4 ANÁLISIS DE VARIANZA 
En la Tabla 4.4 se presenta el resumen de todos los análisis de varianza combinados 
realizados para las 14 variables de valoración y el TAH para un modelo lineal en donde todos 
los factores se consideraron fijos (ver modelo 3.2 en la sección de Materiales y Métodos). Los 
ajustes de los modelos, según la columna que indica los valores de r
2
, fueron de intermedios a 
altos. Para todas las variables incluidas en  todos los análisis se obtuvo que, para la fuente de 
variación “Variedad” (ENTRY), las diferencias en los promedios fueron altamente 
significativas, por lo que se sigue que las diferencias en los promedios de todas las variables 
estudiadas fueron funciones de los materiales genéticos. 
 Por otra parte, para la fuente de variación “Ciclo” (Tabla 4.4), es decir el año de 
evaluación, también se encontraron diferencias significativas (****) para todas las variables 
estudiadas, excepto para las variables oqueinter_4 y purity_8, en las cuales las diferencias 
fueron al 5% (*) así como oqueseve_5 y oqueleve_3, las cuales no presentaron diferencias 
significativas y. Lo anterior también puede ser atribuido a un efecto puramente genético, 
puesto que los genotipos evaluados para cada ciclo en cada experimento fueron diferentes, 
excepto para los cultivares “testigo”, los cuales generaron el error experimental necesario para 
la elaboración de los análisis de variación combinados.  
 Para las diferencias en términos de las localidades (“Estrato”) se registraron diferencias 
estadísticas en los promedios de todas las variables, excepto para oqueseve_5, diam_11, 
pith_13 y fiber_14, y lo cual fue indicativo de que estas variables no estuvieron afectadas en 
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Tabla 4.4. Resumen de los análisis de variación para las variables en estudio. 
 Fuente de Variación en el modelo  










F valor 35.96 205.00 316.31 0.03 3.09 0.11 3.91 1.31 0.66 
Significación **** **** **** NS **** NS NS NS  
peso5stalk_2 
F valor 71.2 24.16 9.06 2.21 3.73 0.55 41.57 0.70 0.57 
Significación **** **** **** NS **** NS **** NS  
oqueleve_3 
F valor 0.08 6.81 5.13 0.84 2.30 0.65 0 1.25 0.35 
Significación NS * * NS **** NS NS NS  
oqueinter_4 
F valor 5.45 16.22 13.43 0.01 3.04 0.36 3.03 0.69 0.46 
Significación * **** **** NS **** NS NS NS  
oqueseve_5 
F valor 0.32 0.01 26.49 0.91 1.25 0.52 0 0.79 0.12 
Significación NS NS **** NS NS NS NS NS  
pol_6 
F valor 16.22 282.65 286.48 0.37 3.47 1.08 20.37 1.31 0.69 
Significación **** **** **** NS **** NS **** NS  
brixjugo_7 
F valor 23.08 237.28 274.59 0.01 3.29 0.03 43.93 1.2 0.67 
Significación **** **** **** NS **** NS **** NS  
purity_8 
F valor 6.22 177.96 77.41 3.7 3.32 7.91 9.29 1.56 0.60 
 
Significación 
* **** **** NS **** * **** NS  
pop_9 
F valor 50.25 379.8 76.07 0.02 2.49 0.88 54.43 0.94 0.63 
Significación **** **** **** NS **** NS **** NS  
alt_10 
F valor 104.38 21.21 76.29 4.46 3.01 0.08 59.14 0.6 0.56 
 
Significación 
**** **** **** * **** NS **** NS  
diam_11 
F valor 60.14 2.05 1.86 2.61 3.81 6 10.03 0.97 0.55 
Significación **** NS NS NS **** * **** NS  
flower_12 
F valor 28.42 16.34 147.31 0.25 2.35 19.14 9.22 1 0.49 
Significación **** **** **** NS **** **** **** NS  
pith_13 
F valor 91.64 0 79.44 3.09 4.05 1.36 13.41 1.06 0.61 
Significación **** NS **** NS **** NS **** NS  
fiber_14 
F valor 61.47 2.35 93.58 0.01 3.59 5.77 17.23 1.23 0.58 
Significación **** NS **** NS **** * **** NS  
Códigos para la significación estadística: ****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad intermedia; 
oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el laboratorio; purity_8, 
Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio de la caña; flower_12, 
Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra. 
4.5 FLORACIÓN 
 Con respecto a los patrones de floración y su influencia en los resultados generales en 
todos los ensayos, también se encontraron diferencias importantes en todas las variables, tanto 
las relacionadas a la acumulación de biomasa como las relacionadas con la concentración de 
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azúcar (Tabla 4.4). Para todas las variables se presentaron diferencias estadísticas al 1% (**), 
excepto para la variable oqueleve_3 la cual presentó diferencias al 5% (*) y la variable 
diam_11, la cual no presentó diferencias estadísticas (NS). 
4.6 TAH (T DE AZÚCAR POR HA) 
Una de las variables más importantes en los procesos de la mejora genética de caña de 
azúcar es la producción de azúcar (sacarosa) por unidad de área, en el caso de este trabajo t de 
azúcar por ha (TAH). En la sección de Introducción se hizo referencia a la importancia de esta 
variable, y en la sección de Materiales y Métodos se explicó la naturaleza de la misma y la 
forma de cálculo.  
Como se explicó en la sección de Materiales y Métodos y en la sección de Introducción, 
el TAH es una función la acumulación de biomasa y la concentración de azúcar. En este 
sentido, y con los resultados observados hasta aquí, se sigue que los valores de TAH fueron 
influidos primeramente por la acumulación de biomasa y, en segundo lugar, por la 
concentración de sacarosa (epígrafes 4.2 y 4.3 respectivamente). Los experimentos ubicados 
en el estrato litoral presentaron mayores valores de producción de TAH ( =22.96 t ha
-1
) con 
respecto a los que se presentaron en el estrato medio (  =18.45 t ha
-1
) del área de producción 
de caña de azúcar en Guatemala (Figura 4.7); esta diferencia fue significativa (t=8.71, ****, 
Tabla 4.3) 
 
Figura 4.7. Promedios para la variable (índice) TAH para cada uno de los experimentos evaluados. 
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4.7  CORRELACIONES 
Las correlaciones más altas se encontraron entre aquellas variables relacionadas con la 
concentración del azúcar (Tabla 4.5). Cada una de estas variables fue medida de forma 
completamente independiente una de otra a fin de reducir en el máximo posible la 
“colineariedad”. Las correlaciones que más destacaron fueron los valores de refractometría 
(ºBrix), tanto en el campo (brixprom_1) como en el laboratorio (brixjugo_7), con el valor de 
Pol%caña (pol_6) (Tabla 4.5, Figura 4.8). Para el caso de las correlaciones entre pol_6 y 
brixjugo_7 se encontró el valor más alto de correlación (r=0.95; Pr>F: <0.0001), en tanto que 
para la correlación con brixprom_1 el valor fue de 0.71 (***) (Tabla 4.5). Lo mismo ocurrió 
con la pureza del jugo (purity_8) versus el pol_6 (r=0.67, ***). En general, se encontraron 
valores altos de correlación entre estas variables, lo cual es un signo general de estabilidad. Lo 
importante es que los valores de medición de los ºBrix en el campo (brixprom_1) se 
correlacionaron positivamente con los valores de que se obtuvieron en el laboratorio (pol_6 y 
brixjugo_7) (r=0.95; ****).  
Tabla 4.5. Valores de correlación R de Pearson y nivel de significación 
























NS NS NS * **** **** **** **** ** NS **** NS ** 
peso5stalk_2 0.03 
 
NS * NS NS NS * * **** **** NS NS **** 
oqueleve_3 0.03 0.02 
 
NS ** NS NS NS * NS NS NS * NS 
oqueinter_4 0.02 -0.10 0.03 
 
**** NS NS NS NS NS NS NS NS NS 
oqueseve_5 0.10 -0.08 -0.14 0.31 
 
*** ** ** NS * *** NS NS NS 
pol_6 0.68 0.01 0.01 -0.01 0.15 NS **** **** **** NS NS ** * NS 
brixjugo_7 0.67 0.03 0.01 -0.02 0.13 0.95 
 
**** **** * NS * NS * 
purity_8 0.46 -0.09 -0.01 0.02 0.15 0.74 0.58 NS **** ** NS *** **** * 
pop_9 -0.40 -0.11 0.10 0.09 0.00 -0.45 -0.47 -0.18 
 
* **** NS NS **** 
alt_10 0.14 0.49 0.08 0.07 0.09 0.07 0.11 -0.14 -0.11 
 
**** NS **** *** 
diam_11 0.03 0.58 -0.03 -0.08 -0.15 0.04 0.05 -0.04 -0.18 0.31 
 
NS NS **** 
flower_12 0.19 -0.05 -0.06 -0.08 0.07 0.13 0.11 0.17 -0.06 -0.05 -0.03 
 
**** **** 
pith_13 0.08 -0.04 -0.09 0.00 0.03 0.11 0.07 0.23 0.04 -0.18 -0.09 0.41 NS * 
fiber_14 -0.12 -0.26 -0.01 0.05 -0.04 -0.08 -0.10 0.09 0.19 -0.17 -0.32 -0.20 -0.10 
 
Códigos para la significación estadística: ****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; 
oqueinter_4, Oquedad intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la 
caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, 
Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio de la caña; flower_12, Proporción de tallos 
florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra. 
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Otras correlaciones significativas fueron las relacionadas con la acumulación de biomasa, 
como peso5stalk_2 con la altura de corte (alt_10) (r=0.58; ***), así como con el diámetro 
medio de los tallos (diam_11) (r=0.49; ***). Un genotipo florecedor es aquel en donde el 
30%, o más, de los tallos presentan flor (Orozco et al., 2012), por lo que la correlación entre 
la producción de flores (flower_12) y la formación de corcho (pith_13) (r=0.41; ****) indica 
que la presencia de flores en más del 30% de la población en un genotipo en particular 
presentará formación de corcho en un 41%. Esto resulta de particular importancia, puesto que 
la formación de flores está correlacionada, en parte, a un carácter indeseable, como es la 
formación de corcho.  
 Las correlaciones por el método de Pearson entre el brixjugo_7 y el brixprom_1 (r=0.67, 
****) y pol_6 vs brixprom_1 (r=0.68, ****), variaron en poco en los valores de r (0.01) 
(Tabla 4.5), considerando el total de datos. En las regresiones entre estas variables según el 
ciclo o el estrato de evaluación (Figura 4.8 y 4.9) se observó que las tendencias fueron 
similares a las que se observaron con respecto al análisis sobre el total de los datos (Tabla 
4.5). 
 
Figura 4.8. Regresión entre variables relacionadas con la concentración de azúcar: a) Pol % Caña Vs °Brix 
Campo (pol_6 vs brixprom_1) (r2= 0.4626, ***, total de datos) y b) ºBrix Jugo Vs ºBrix en campo 
(brixjugo_7 vs brixprom_1) (r2= 0.4456, ***, total de datos). La región sombreada en cada línea de 
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Figura 4.9. Regresión entre variables relacionadas con la concentración de azúcar: a) Pol % Caña vs ºBrix 
campo (r2= 0.476, *** total de datos) y b) ºBrix Jugo en laboratorio Vs ºbrix campo (r2= 0.504, ***, total de 
datos). La región sombreada en cada línea de regresión indica el intervalo de confianza. 
 
Con respecto a las variables relacionadas con la biomasa, éstas se correlacionaron 
positivamente entre sí, principalmente la variable peso5stalk_2 con las variables altura 
alt_10 y diam_11. Los valores de regresión entre estas variables fueron relativamente bajos, 
tanto para la relación peso5stalk_2 versus alt_10 (r2=0.24) como para la relación 
peso5stalk_2 versus el diam_11 (r2=0.34), y marcaron la tendencia lógica de la acumulación 
de biomasa. Estas relaciones no fueron muy altas y existe la posibilidad de que la regresión 
pueda asumir valores diferentes a los esperados según las series de datos analizadas (Figuras 
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Figura 4.10. Regresión entre las variables Peso de cinco tallos vs. Diámetro según: a) el estrato de 
evaluación (litoral y medio) (r2=0.24,***, total de datos); y b) según el tipo de Floración (flor y no_flor) 
(r2= 0.34, ***, total de datos). La región sombreada en cada línea de regresión indica el intervalo de 
confianza. 
 
Por último, una relación extraña que se presentó continuamente en todo este trabajo, y 
que será discutida también en la sección de ACPs, fue la correlación negativa entre la 
población por metro lineal (pop_9) y la concentración de azúcar. Con el pol_6 se obtuvo r = -
0.45 (****) (Figura 4.11, Tabla 4.5). Con brixjugo_7 el resultado fue r = -0.47, ****; y para 
brixprom_1, r = -0.40, ****. 
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Por otro lado, se encontró una correlación positiva de r = 0.41 (****) entre las floración 
(flower_12) y corcho (pith_13) (Tabla 4.4). Esta correlación realmente es negativa, debido a 
la transformación que se hizo de la variable Corcho (pith_13) (ver el procedimiento en la 
sección de Materiales y Métodos). Se confirmó que valores altos de floración pueden 
eventualmente estar asociados a la generación de corcho en el tallo. Sin embargo, también es 
cierto que no ocurre en todos los casos, por cuanto el valor de r
2
 es relativamente bajo (0.168, 
***), lo que significa que la presencia de corcho está solamente parcialmente influida por el 
aparecimiento de flores y puede considerarse, en buena medida, como una condición genética. 
4.8  ANÁLISIS GENERAL COMBINADO 
 El análisis de variación combinado mostró, en principio, que la fuente de variación 
relacionada con el material genético (ENTRY) fue altamente significativa (Tabla 4.6), además 
de las fuentes de variación CICLO (plantía y primera soca), ESTRATO (litoral y medio), y 
FLORACIÓN (flor y no_flor), las cuales también mostraron diferencias significativas. 
Tabla 4.6. Resumen de los resultados del Análisis de Varianza (ANOVA) combinado para la variable t de azúcar 
por ha (TAH). 
Fuente de Variación TAH  
 F Prob F Significación 
CICLO 15.70 9.09-05 **** 
ESTRATO 108.70 2.20-16 **** 
FLORACIÓN 6.36 0.012 ** 
REPETICIÓN (REP) 0.85 0.357 NS 
VARIEDAD (ENTRY) 2.38 1.72-11 **** 
CICLO:ESTRATO 2.11 0.148 NS 
CICLO:FLORACIÓN 1.84 0.176 NS 
REPETICIÓN:BLOQUE 
INCOMPLETO 
0.82 0.690 NS 
Códigos para la significación estadística: ****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
Al considerar todas fuentes de variación, excepto la variable relacionada con los 
genotipos (ENTRY), como efectos aleatorios en un modelo lineal mixto, se encontró también 
un alto valor de significación estadística para la fuente genotipos (ENTRY) con efectos fijos 
(F=2.436; Prob>F= 1.691
-11
). Por lo que se sigue que existe un fuerte efecto genético en el 
conjunto total de datos, producto del desempeño individual de cada genotipo en estudio. Esto 
es particularmente importante por cuanto se deduce que se cuenta con variabilidad genética 
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que ejerce un efecto y, además, que se cuenta con material genético para ser evaluado y sujeto 
de selección. 
 De acuerdo con los resultados obtenidos (Tabla 4.6), se encontraron dos tipos de efectos 
bien marcados, por un lado el efecto ambiental (ESTRATO, FLORACIÓN, REPETICIÓN) que se 
refleja en las diferencias entre los componentes del modelo relacionado; y, por otro lado, el 
efecto genético (Variedad, ENTRY) representado en los genotipos en estudio, así como en las 
correspondientes interacciones de estos efectos.  
4.9 ESTIMACIÓN DE LOS VALORES DE HEREDABILIDAD DE LAS CARACTERÍSTICAS EN 
ESTUDIO 
Los valores más bajos de heredabilidad se encontraron en el ensayo ubicado en el estrato 
medio de las variedades no_flor (medio_no_flor y medio_no_flor) (Tabla 4.7), lo que se 
correspondió con el mayor número de genotipos con nivel similar de expresión fenotípica, 
tanto en acumulación de biomasa (peso5stalk_2) como en las variables relacionadas con la 
concentración de azúcar (pol_6, brixprom_1) y, sobre todo, con respecto al TAH. En este 
sentido, la diferenciación entre genotipos fue relativamente baja, como consecuencia de una 
menor variación en los valores de las variables en estudio, en particular, las relacionadas con 
la concentración de azúcar (Tablas 4.2 y 4.3; Figuras 4.4, 4.5 y 4.6).  
Las bajas diferencias entre genotipos, según las variables medidas, generaron valores más 
bajos en las varianzas (datos no mostrados). En consecuencia, los valores de heredabilidad 
también se redujeron como consecuencia de los menores valores de la Varianza Genética 
( ). Al observar otros patrones se apreció que los genotipos no_flor presentaron valores de 
heredabilidad menores que los genotipos flor para las variables relacionadas con la 
concentración de azúcar. Lo anterior es consistente con el hecho de que los promedios 
menores de concentración de azúcar en los genotipos flor presentaron valores mayores de 
variación (Tabla 4.3), lo cual incide en un valor más alto de heredabilidad. En este sentido, 
estas variables parecen ser más útiles en la valoración de los genotipos flor que lo que podría 
ser en los genotipos no_flor. 
La heredabilidad para la variable “Población” (ESTRATO) y para los genotipos 
florecedores (flor) resultó igual a cero, lo que pude estar relacionado con que las variaciones 
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entre genotipos con respecto a esta variable fueron relativamente bajas (Tabla 4.2 y 4.3), y a 
que en el grupo de genotipos evaluados no se presentaron diferencias importantes con 
respecto a esta variable (Tabla 4.2). 
Las variables más estables en términos de sus valores de heredabilidad fueron 
peso5stalk_2, diam_11 y pith_13, las cuales están relacionadas con la producción de 
biomasa y calidad interna de los tallos. 
La variable presencia de flor (flower_12) presentó un valor alto en el experimento litoral 
no_flor evaluado en dos ciclos, sin embargo, debido a que esta variable está transformada 
(ver la sección Materiales y Métodos, epígrafe 3.5), en realidad su heredabilidad es cero (“0”). 
El valor de floración para todos los genotipos no_flor fue cero y se comparó con dos 
genotipos testigo con valores de floración inferiores al 10%. Es decir, que no se generó 
ninguna variación por cuanto todos los genotipos no_flor no presentaron flor en los dos años 
de evaluación. Por todo lo anterior, para todos los cálculos de los índices respectivos, esta 
variable no fue utilizada en los genotipos no_flor, puesto que no ofreció valores importantes 
de variación entre los genotipos en estudio (excluyendo a los testigos) y no resultó en un 
ponderador de utilidad.  
Tabla 4.7. Valores estimados de heredabilidad para cada variable en estudio en tres experimentos con 
evaluaciones realizadas durante dos años (litoral_flor, medio_flor, medio_no_flor) y un año (litoral_no_flor). 
  Heredabilidad (H2) 
Variable  litoral_flor  litoral_no_flor  medio_flor  medio_no_flor 
brixprom_1  0.70  0.82  0.72  0.00 
peso5stalk_2  0.84  0.70  0.79  0.62 
oqueleve_3  0.52  0.89  0.49  0.70 
oqueinter_4  0.67  0.69  0.58  0.70 
oqueseve_5  0.54  0.00  0.19  0.46 
pol_6  0.77  0.67  0.73  0.27 
brixjugo_7  0.76  0.48  0.82  0.30 
purity_8  0.84  0.34  0.66  0.59 
pop_9  0.00  0.66  0.00  0.69 
alt_10  0.65  0.36  0.50  0.59 
diam_11  0.70  0.83  0.62  0.82 
flower_12  0.70  1.00  0.68  0.38 
pith_13  0.72  0.86  0.59  0.90 
fiber_14  0.79  0.52  0.70  0.84 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro 
medio de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra. 
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Para los conjuntos de datos del estrato medio y los genotipos no_flor, las varianzas 
relacionadas con los genotipos (ENTRY) y los ciclos de evaluación fueron muy bajas, 9.40-16 y 
0.00E+00, respectivamente y, por tanto, el valor de heredabilidad es prácticamente cero 
4.10 ANÁLISIS DE COMPONENTES PRINCIPALES (ACP) 
Ya que se hizo la medición y ajuste de 14 variables de caracterización en todos los 
ensayos (Materiales y Métodos, epígrafe 3.5), se realizaron una serie de análisis de estadística 
multidimensional con el fin de conocer la dinámica y estructura de las observaciones en 
función de las variables utilizadas para caracterizar a los genotipos en evaluación. Uno de 
estos análisis fue el de Análisis de Componentes Principales (ACP). Este análisis se realizó en 
principio para reducir la dimensionalidad original y, al mismo tiempo, maximizar la 
variabilidad (Hernández, 1998; Dunteman, 1984; Huntley, 2011). Por otra parte, este análisis 
sirvió para establecer la importancia de las variables en términos de su organización por 
grupos, y sus propiedades con respecto a los genotipos de caña de azúcar en evaluación. 
Además, los scores de los ACPs fueron empleados como funciones lineales de las variables 
en estudio, es decir, como índices de desempeño o de selección. 
En un ACP general, donde se consideraron todos los datos de los siete conjuntos, con las 
primeras cuatro CPs se alcanzó a cubrir una importante proporción del total de la variabilidad 
identificada (60.79%) (Tabla 4.8, Figura 4.12).  
Las dos primeras CPs explicaron el 40.60% (Tabla 4.8 y Figura 4.12) y las tres primeras 
CPs explicaron el 51.21% del total de la variabilidad (Tabla 4.8 y Figuras 4.12 y 4.15). 
Finalmente, las seis primeras CPs explicaron hasta el 74.55% del total de la varianza. El valor 
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Tabla 4.8. Eigenvalues (varianzas) y su participación porcentual en cada CP para todos los datos. 
Componente Varianza 




CP1 3.452 24.660 24.660 
CP2 2.230 15.930 40.590 
CP3 1.486 10.620 51.210 
CP4 1.342 9.588 60.793 
CP5 1.057 7.550 68.340 
CP6 0.868 6.203 74.546 
CP7 0.751 5.363 79.909 
CP8 0.667 4.762 84.671 
CP9 0.554 3.955 88.626 
CP10 0.531 3.790 92.420 
CP11 0.396 2.830 95.250 
CP12 0.344 2.459 97.705 
CP13 0.301 2.147 99.851 
CP14 0.021 0.149 100.000 




Figura 4.12. Varianzas por CP al considerar todas las observaciones de los siete conjuntos de datos. 
Prácticamente todas las variables originales tuvieron una importancia en al menos una de 
las primeras cuatro CP (Tabla 4.9, Figura 4.13), aunque el aporte en cada componente no fue 
del mismo orden. Más adelante se discuten las cargas para las primeras tres CPs. La CP4 
estuvo más influida con las características de llenado del tallo (oquedad). Hay que señalar que 
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las CP3 y CP4 explicaron, cada una, cerca del 10% del total de la variabilidad, de ahí su 
relativa importancia (estas tendencias también se observaron en las Figuras 4.13 y 4.14). 
Tabla 4.9. Cargas (eigenvectors o loadings) de cada variable original con respecto a las primeras seis CPs.  
 CP1 
 
CP2 CP3 CP4 CP5 CP6 
brixprom_1 0.430 -0.002 0.063 -0.013 0.076 -0.134 
peso5stalk_2 0.046 0.543 -0.063 0.076 0.058 0.375 
oqueleve_3 -0.017 0.046 0.190 -0.183 0.860 -0.198 
oqueinter_4 -0.007 -0.109 0.285 0.583 0.162 0.020 
oqueseve_5 0.102 -0.136 0.147 0.651 -0.136 -0.054 
pol_6 0.511 -0.058 0.113 -0.071 0.021 0.082 
brixjugo_7 0.492 -0.017 0.132 -0.078 -0.001 -0.016 
purity_8 0.391 -0.217 0.011 -0.055 0.084 0.406 
pop_9 -0.308 -0.161 -0.032 0.144 0.335 0.409 
alt_10 0.069 0.439 0.190 0.265 0.141 0.047 
diam_11 0.062 0.514 -0.101 -0.020 -0.069 0.278 
flower_12 0.143 -0.091 -0.581 0.164 0.175 -0.140 
pith_13 0.105 -0.179 -0.573 0.157 0.163 0.287 
fiber_14 -0.103 -0.315 0.332 -0.197 -0.066 0.528 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en 
el laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, 
Diámetro medio de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de 
la muestra. 
Cuando se analiza la distribución de los valores (scores) de las dos primeras CPs para 
todos los conjuntos de datos (Figura 4.13), las cuales acumulan el 40.6% de la varianza total 
general, se distingue cómo los valores (scores) de lass CPs diferencian a todos los siete 
conjuntos de datos. El conjunto de datos medio_flor_1ª_soca presentó los niveles más bajos 








Figura 4.13. Distribución de los siete conjuntos de datos del estudio según las dos primeras CPs (Dim1 vs 
Dim2) que acumularon el 40.6% de la variabilidad. 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra. 
 
Según lo mostrado en la Tabla 4.9 y la Figura 4.13, los genotipos fueron agrupados según 
lo plantean los vectores correspondientes de las variables originales. Para la componente CP1, 
los vectores que dominaron fueron los relacionados con la concentración de azúcar 
(brixprom_1, pol_6, brixjugo_7, purity_8) (Tabla 4.9 y Figura 4.14); para la CP2, fueron las 
variables relacionadas con la producción de biomasa (peso5stalk_2, diam_11, alt_10 y 
fiber_13) (Tabla 4.9 y Figura 4.14). Lo anterior está relacionado con que los genotipos con 
altas concentraciones de azúcar fueron principalmente los genotipos no_flor evaluados en el 
estrato medio, tanto en plantía como en 1a soca (Tabla 4.2 y Tabla 4.3). En la CP3, las 
variables que más contribuyeron fueron las relacionadas con la calidad del tallo (flower_12, 
pitn_13, fiber_14 y oqueinter_4) (Tabla 4.9 y Figura 4.14).  
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Figura 4.14. Contribución en porcentaje de las variables a las CP1 (a), CP2 (b) y CP3(c). 
rixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
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Por otro lado, los conjuntos de datos con bajos niveles de desempeño en términos de 
producción de biomasa fueron los experimentos de variedades flor evaluados en el estrato 
medio (Tablas 4.2 y 4.3). En estos ensayos se obtuvieron los valores más bajos de expresión 
fenotípica en términos de biomasa, lo que estuvo asociado a condiciones desfavorables, 
principalmente de suelo (ver sección de Materiales y Métodos, epígrafe 3.1). Para estos 
experimentos se obtuvo también la más baja tasa de selección. Los conjuntos de datos 
provenientes del estrato litoral no mostraron un claro patrón de agrupamiento, no obstante se 
apreció que tendieron a una mayor producción de biomasa y a una menor concentración de 
sacarosa (Tablas 4.2 y 4.3). 
La variable Población por metro lineal (pob_9) en la CP1 tuvo dirección contraria a los 
vectores de las variables relacionadas con la concentración de azúcar, lo que está en 
concordancia con lo que se discutió anteriormente sobre una correlación atípica entre las altas 
poblaciones y las bajas concentraciones de azúcar (Figura 4.13).  
 Las tres primeras CPs acumularon el 51.21% de la varianza total (Figura 4.15), 
separándose en la parte positiva de la CP3 los genotipos que presentaron mayores valores 
relacionados con el corcho (pith_13), la floración (flower_12) y la fibra (fiber_14). 
 
Figura 4.15. Distribución de todos los siete conjuntos de datos según tres CPs (CP1 y CP2 y CP3) para siete 
conjuntos de datos. 
 
Conjunto de datos leyenda 
Litoral_flor_plantia  
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Cuando los ACP se ejecutaron para cada uno de los siete conjuntos de datos, se 
obtuvieron patrones similares de distribución en términos de las varianzas (eigenvalues) y de 
las cargas (eigenvectors o loadings). A partir del epígrafe 4.10.1 se presentan los resultados 
para tres de los conjuntos de datos más relevantes de los ensayos-  
Los resultados de tres de los siete conjuntos de datos presentaron una mayor relevancia 
debido a que el primer conjunto de datos (medio_flor_plantía) fue en el que se evaluaron una 
menor frecuencia de genotipos con un buen desempeño fenotípico, tanto en plantía como en 
primera soca (Tablas 4.2 y 4.3). La mayoría de los genotipos del total en este ensayo no 
presentaron un buen desempeño fenotípico para las variables estudiadas, tanto en plantía 
como en primera soca, de ahí que tuvieran las frecuencias más bajas de genotipos evaluados 
(Tabla 4.2). La zona de estudio para este conjunto de datos correspondió, según se indicó en 
el apartado de Materiales y Métodos, a la ZAE 18. 
Otro conjunto de datos (litoral_no_flor_plantía) se seleccionó como muestra, ya que su 
cultivo se realizó en condiciones diferentes. Éste se cultivó en el estrato litoral (Tabla 3.1 y 
Figura 3.2 de la sección de Materiales y Métodos) y, además, presentó una frecuencia 
intermedia de genotipos con buen desempeño fenotípico (42) (Tabla 4.2).  
El otro conjunto de experimentos (medio_no_flor_1ª_soca) pudo ser ubicado en mejores 
condiciones de suelo en el estrato medio (ZAE 9) (Epígrafe 3.1 del capítulo de Materiales y 
Métodos). Este conjunto de datos presentó la mayor frecuencia de genotipos con buen 
desempeño (49, Tabla 4.2). En general, este conjunto de datos fue el que más genotipos 
entregó tanto en plantía como en primera soca (78 genotipos en total).  
En resumen, se seleccionaron como una muestra de los siete conjuntos de datos 
estudiados, tres de los conjuntos de datos para la presentación de los resultados, según tres 
niveles:  
a) El conjunto de datos con la menor frecuencia de genotipos con buen desempeño 
fenotípico (30) (medio_flor_plantía) (Tabla 4.2).  
b) El conjunto de datos con frecuencias intermedias de genotipos con buen desempeño 
fenotípico (42) (litoral_no_flor_plantía) (Tabla 4.2).  
c) El conjunto de datos con las frecuencias más altas de genotipos con buen desempeño 
fenotípico (49) (medio_no_flor_1ª_soca) (Tabla 4.2). 
Resultados 
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La presentación de tres de los siete grupos permitirá contrastar los resultados, como una 
muestra consistente del resto de conjuntos de datos. Esto permitirá, a su vez, no resultar 
redundantes sin sufrir pérdidas importantes de información. 
4.10.1 Medio Flor Plantía (medio_flor_plantía) 
El total de la varianza para este conjunto de datos, considerando las 14 variables en 
estudio, fue de 14,0 (Tabla 4.10).  
Tabla 4.10. Raíces características (varianzas) de cada CP, varianza total, proporción de la varianza explicada 
por CP y proporción acumulada para el ensayo medio_flor_plantía. 




CP1 3.40 24.30 24.30 
CP2 2.32 16.57 40.87 
CP3 1.75 12.49 53.36 
CP4 1.39 9.91 63.27 
CP5 1.16 8.30 71.57 
CP6 0.94 6.72 78.29 
CP7 0.75 5.39 83.68 
CP8 0.64 4.59 88.26 
CP9 0.63 4.48 92.74 
CP10 0.35 2.52 95.26 
CP11 0.26 1.88 97.14 
CP12 0.23 1.61 98.74 
CP13 0.18 1.25 100.00 
CP14 0.00 0.00 100.00 
Total de la varianza 14.00 100.00  
 
Al igual que sucedió para los resultados globales, la CP1 presentó el 24.3% de la 
variabilidad total y está influida, principalmente, por las variables relacionadas con el 
contenido de azúcar (brixprom_1, pol_6, brixjugo_7, y purity_8), lo que indica que puede ser 
empleada como un índice de desempeño con respecto a estas variables (Tablas 4.10 y 4.11, 
Figura 4.16).  
Por otro lado, la CP2 está influida por las variables relacionadas con la acumulación de 
biomasa, principalmente peso5tallos_2 y diam_11, fiber_14 y oqueinter_4 (Figura 4.16 y 
4.17.a). La altura y la población están más asociados negativamente a la CP1 y, en general, 
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presentaron una correlación negativa con el contenido de azúcar (Tabla 4.11). Las CP1 y CP2 
explicaron el 40.9% del total de la variabilidad identificada (Tabla 4.10, Figura 4.17.a).  
Tabla 4.11. Cargas (Eigenvectors o loadings) de cada variable original para las primeras cuatro CPs del 
conjunto de datos medio_flor_plantía. 
Variable CP1 
 
CP2 CP3 CP4 
brixprom_1 0.300 -0.071 0.142 -0.266 
peso5stalk_2 -0.026 0.481 0.337 0.142 
oqueleve_3 -0.062 0.113 0.319 -0.525 
oqueinter_4 -0.065 -0.425 -0.019 0.144 
oqueseve_5 0.045 -0.094 -0.088 0.684 
pol_6 0.509 -0.072 0.198 0.054 
brixjugo_7 0.494 -0.117 0.149 0.037 
purity_8 0.432 0.041 0.265 0.075 
pop_9 -0.199 0.082 0.091 0.010 
alt_10 -0.274 0.005 0.340 0.031 
diam_11 -0.039 0.466 0.224 0.244 
flower_12 0.085 0.294 -0.465 -0.192 
pith_13 0.252 0.146 -0.436 -0.134 
fiber_14 -0.150 -0.457 0.210 -0.140 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad 
leve; oqueinter_4, Oquedad intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del 
azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el 
laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio de la caña; flower_12, 
Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra. 
 
 Las respuestas fenotípicas de los diferentes genotipos estudiados fueron bajas en este ensayo, 
particularmente en el tema de acumulación de biomasa (Figura 4.2 y Tablas 4.2 y 4.3), tanto en el 
ciclo de plantía como en 1ª soca. Este bajo nivel de expresión finalmente se vio reflejado también 
en la presentación más baja de los índices de desempeño, incluidos en éstos los valores de las tres 
primeras CPs.  
Resultados 
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Figura 4.16. Contribución en porcentaje de las variables a las CP1 (a), CP2 (b) y CP3(c). 
rixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
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 Al realizar un ACP específico para el conjunto de datos medio_flor_plantía (Figuras 4.17.a y 
4.17.b), las variables relacionadas con la concentración de azúcar tuvieron las cargas relativas más 
altas. En este sentido, la CP1 reflejó mayormente los efectos de las variables relacionadas con la 
concentración de azúcar (Figura 4.17.a), en tanto que la CP2 estuvo más asociada con las 
variables relacionadas con la acumulación de biomasa, en donde la variable peso5stalk_2 fue la 
que presentó mayor influencia. En términos generales, las cargas más altas presentaron valores 
intermedios (Tabla 4.11), excepto oqueseve_5, la cual alcanzó una carga cercana a 0.70; sin 
embargo, corresponde a la CP4, la cual contribuye con poco menos del diez por ciento del total de 
la variabilidad (Tabla 4.10).  
 Al agregar la CP3 al análisis, la proporción de la variabilidad explicada fue del 53.4%. El 
diagrama de dispersión que representa los valores aludidos mostró que las magnitudes de los 
vectores (loadings, “cargas”, Eigenvectors) fueron de menor valor (Figura 4.17.b, Tabla 
4.11). La CP4 estuvo asociada con Oquedad leve y severa y la proporción de la variabilidad 
explicada ascendió al 63.3% (Tabla 4.11). La presencia de Oquedad leve (oqueleve_3) estuvo 
relacionada con una mayor acumulación de biomasa y lo contrario ocurrió con Oquedad 
severa (oqueseve_5). En la Figura 4.16 se aprecian las contribuciones por variable en porcentaje 
para cada CP.  
 
Figura 4.17. a) Gráfico De Dispersión (Biplot) CP1 y CP2; b) Gráfico De Dispersión (Triplot) CP1, CP2 y CP3 
Para El Conjunto De Datos medio_flor_plantía. 
rixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
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4.10.2 Medio No Flor Primera Soca (medio_no_flor_1ª_soca) 
 El experimento de variedades no_flor del estrato medio se ubicó en la Finca “El 
Bálsamo”, en el lote conocido como “El Siete”. La Zona Agro-ecológica (ZAE) 
correspondiente fue la número 9, la cual, como se indica en el epígrafe 3.1 del capítulo de 
Materiales y Métodos, tiene mejores condiciones de suelo y humedad comparada con la ZAE 
18, en donde se ubicó el experimento de variedades flor del estrato medio. 
Las cuatro primeras CPs explicaron el 55.7% del total de la variabilidad encontrada en 
este ensayo. Para este conjunto de datos, la principal diferencia con el análisis generalizado 
fue que tanto la CP2 como la CP3 estuvieron relacionadas con la acumulación de biomasa, de 
forma negativa con la CP2 y positiva con la CP3. Ambas componentes tuvieron una 
participación proporcional cercana (CP2=14.9%, CP3=11.2%) en el total de la varianza, la 
cual alcanzó un total de 14.00 (Tabla 4.12). 
Tabla 4.12. Raíces características (varianzas) de cada CP, varianza total, proporción de la varianza explicada 
por CP y proporción acumulada para el ensayo medio_no_flor_1ª_soca. 




CP1 2.78 19.85 19.85 
CP2 2.09 14.92 34.76 
CP3 1.57 11.20 45.96 
CP4 1.37 9.76 55.72 
CP5 1.14 8.16 63.88 
CP6 1.00 7.17 71.05 
CP7 0.80 5.69 76.75 
CP8 0.73 5.19 81.94 
CP9 0.65 4.67 86.60 
CP10 0.56 3.99 90.59 
CP11 0.51 3.67 94.26 
CP12 0.47 3.36 97.62 
CP13 0.31 2.22 99.83 
CP14 0.02 0.17 100.00 
Total de la varianza 14.00 100.00  
 
 La CP1 acumuló el 19.8% de la variación y la CP2 el 14.9% (Tabla 4.12). Una vez 
más se observó que los vectores asociados con la concentración de azúcar (pol_6, brixjugo_7, 
purity_8, brixprom_1) estuvieron más relacionados con la CP1, y los vectores relacionados 
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con la biomasa se relacionaron más con la CP3 (alt_10, diam_11, peso5stalk_2), en tanto que 
las variables relacionadas con ciertos aspectos de la calidad del tallo (pith_13, pop_9, 
flower_12, peso5stalk_2, oqueleve_3) estuvieron más relacionadas con la CP2 (Tabla 4.13 y 
Figura 4.18 y 4.19).  
Tabla 4.13. Cargas (Eigenvectors o loadings) de cada variable original con respecto a las cuatro primeras CPs 
para el conjunto de datos medio_no_ flor_1ª_soca. 
 CP1 
 
CP2 CP3 CP4 
brixprom_1 -0.403 0.016 -0.041 0.041 
peso5stalk_2 0.069 -0.362 0.412 0.047 
oqueleve_3 -0.046 0.322 0.134 0.266 
oqueinter_4 -0.022 0.153 -0.152 0.607 
oqueseve_5 -0.069 -0.067 -0.169 0.532 
pol_6 -0.565 -0.042 0.034 -0.062 
brixjugo_7 -0.521 0.002 0.070 -0.069 
purity_8 -0.419 -0.190 -0.029 0.042 
pop_9 0.058 0.442 0.282 0.184 
alt_10 -0.107 -0.011 0.626 0.250 
diam_11 0.152 -0.313 0.447 -0.024 
flower_12 -0.019 -0.397 0.014 0.288 
pith_13 0.039 -0.465 -0.256 0.110 
fiber_14 -0.143 0.180 0.124 -0.2950 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; 
oqueinter_4, Oquedad intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la 
caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, 
Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio de la caña; flower_12, Proporción de tallos 
florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra. 
Con respecto a la dispersión con tres CPs (Figura 4.18.b), los valores de los vectores 
fueron relativamente similares entre todas las variables, y su influencia fue relativamente 
proporcional para las tres primeras CPs (Figura 4.19.b). Las contribuciones en porcentaje de 
las variables con respecto a las primeras tres CPs mostraron cómo los valores de las cargas, en 
términos porcentuales, ejercieron influencia relativa sobre cada uno de las tres primeras CPs  
(Figura 4. 19).  
Los valores de las variables de Oquedad estuvieron más relacionadas con la CP4 (Tabla 
4.13), componente de importancia relativa (9.7%) en el contexto del total de lo estudiado en 
este conjunto de datos.  
Resultados 
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Figura 4.18. a) Gráfico de dispersión Biplot para las CP1 y CP2, y b) Gráfico de dispersión Triplot para las CP1, 
CP2 y CP3. Conjunto de datos medio_no_flor_1ª_soca. 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
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Figura 4.19. Contribución en porcentaje de las 14 variables a las CP1 (a), CP2 (b) y CP3(c) para el conjunto 
de datos medio_no_flor_1ª_soca. 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
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4.10.3 Litoral No Flor Plantía (litoral_no_flor_plantía) 
Análogamente a lo que se encontró en los otros dos conjuntos de datos analizados, la 
varianza total en este conjunto fue de 12.80. La variabilidad explicada por las primeras cuatro 
CPs fue del 58.9% (Tabla 4.14). 
Tabla 4.14. Raíces características (varianzas) de cada CP, varianza total, proporción de la varianza explicada 
por CP y proporción acumulada para el conjunto de datos litoral_no_flor_plantía. 





CP1 1.74 21.63 21.63 
CP2 1.43 14.64 36.27 
CP3 1.37 13.34 49.62 
CP4 1.14 9.32 58.93 
CP5 1.03 7.58 66.52 
CP6 0.96 6.59 73.11 
CP7 0.95 6.48 79.59 
CP8 0.87 5.38 84.97 
CP9 0.84 5.02 89.99 
CP10 0.70 3.45 93.44 
CP11 0.64 2.91 96.35 
CP12 0.57 2.31 98.65 
CP13 0.41 1.17 99.82 
CP14 0.16 0.18 100.00 
Total de la varianza 12.80 100.00  
 
Una vez más, las variables asociadas a la concentración de azúcar estuvieron más 
relacionadas con la CP1 (Tabla 4.15, Figura 4.20); las variables asociadas a la biomasa se 
relacionaron, en este caso, con la CP2, si bien estas relaciones fueron de orden negativo, por 
lo que esta CP indica que los valores más bajos reflejan expresiones más altas con respecto a 
las variables en cuestión.  
La CP3 estuvo más influida por las variables sobre la calidad del tallo (oquedad y 
corcho), así como por la población de tallos. La CP4 se asoció con algunas otras 
características de calidad del tallo, como la presencia de corcho (pith_13), y Oquedad severa 
(oqueseve_5). La variable altura (alt_10) también presentó una participación importante en 
esta componente (Tabla 4.15, Figura 4.21). 
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Tabla 4.15. Cargas (Eigenvectors o loadings) de cada variable original con respecto a las cuatro primeras CPs 
para el conjunto de datos litoral_no_flor_plantía. 
 CP1 
 
CP2 CP3 CP4 
brixprom_1 -0.417 0.080 -0.089 0.100 
peso5stalk_2 -0.149 -0.528 0.144 -0.417 
oqueleve_3 -0.039 0.332 -0.055 -0.500 
oqueinter_4 -0.133 0.213 0.416 -0.165 
oqueseve_5 -0.130 0.082 0.480 0.029 
pol_6 -0.535 0.076 -0.124 -0.071 
brixjugo_7 -0.463 0.107 -0.217 -0.136 
purity_8 -0.449 0.005 0.174 0.124 
pop_9 -0.018 0.150 0.387 0.147 
alt_10 0.062 -0.309 0.454 -0.277 
diam_11 -0.153 -0.516 -0.213 -0.141 
flower_12 0.135 0.144 -0.057 -0.508 
pith_13 -0.136 -0.060 0.262 0.180 




Figura 4.20. a) Gráfico de dispersión Biplot para las CP1 y CP2, y b) Gráfico de dispersión Triplot para las CP1, 
CP2 y CP3. Conjunto de datos litoral_no_flor_plantía. 
 brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
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Figura 4.21. Contribución en porcentaje de las variables a las CP1 (a), CP2 (b) y CP3(c), para el conjunto 
de datos litoral_no_flor_plantía. 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
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4.11 ANÁLISIS DE MODELOS LINEALES MIXTOS PARA LAS CPS PARA TODOS LOS DATOS 
 Se realizó un análisis de varianza combinado en el cual se consideraron todos los factores 
en juego según el modelo correspondiente (ver sección de Materiales y Métodos, Ecuación 
3.2). Este análisis se realizó para las cuatro variables CP1, CP2, CP3 y CP4 (Tabla 4.16), 
considerando todas las fuentes de variación como efectos fijos. Para todas las variables en 
estudio se encontraron diferencias estadísticas significativas para la fuente de variación 
“Variedad” (ENTRY), al considerar la información de todos los siete conjuntos de datos. 
Tabla 4.16. Análisis de Varianza combinado para las variables CP1, CP2, CP3 y CP4.  
 
CP1 CP2 CP3 CP4 
 
F Significación F Significación F Significación F Significación 
CICLO 0 NS 0 NS 0 NS 0 NS 
ESTRATO 0 NS 0 NS 0 NS 0 NS 
FLORACIÓN 0 NS 0 NS 0 NS 0 NS 
REPETICIÓN (REP) 0.003 NS 0.007 NS 0.147 NS 0.452 NS 
VARIEDAD (ENTRY) 2.584 **** 2.554 **** 1.690 **** 1.558 *** 
CICLO:ESTRATO 0.020 NS 0.058 NS 0.116 NS 0.646 NS 
CICLO:FLORACIÓN 0.121 NS 0.575 NS 0.088 NS 0.958 NS 
REPETICIÓN:BLOQUE 
INCOMPLETO 
1.233 NS 0.866 NS 0.798 NS 0.402 NS 
R2 0.380  0.369  0.198  0.155  
Códigos para la significación estadística: ****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
 
 Tomando en consideración los resultados de la Tabla 4.16 después del análisis 
combinado, y para evaluar dos técnicas de análisis, se realizó también un análisis de variación 
para un modelo lineal mixto (Bates et al., 2015) para las variables CPs. El modelo de análisis 
se presentó en la Ecuación 3.6 de la sección de Materiales y Métodos. Se realizó una serie de 
análisis de varianza para todos los conjuntos de datos para las tres primeras CPs (CP1 CP2 y 
CP3), siempre para los mismos tres conjuntos de datos estudiados en el epígrafe 4.10. Como 
ya se indicó, la CP1 estuvo altamente asociada con las características de concentración de 
sacarosa, en tanto que los otros dos componentes se asociaron a la acumulación de la biomasa 
o a calidad interna del tallo (oquedad y corcho). 
 Los resultados sobre normalidad de la variable CP1 para los mismos conjuntos de datos 
discutidos en el epígrafe 4.10, mostraron que los valores tienden a la normalidad, por lo que 
los resultados en los análisis posteriores son de utilidad y consistencia (Figura 4.22).  
Resultados 
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Figura 4.22. Gráfico “cuantil-cuantil” (QQ-plot) para tres conjuntos de datos: a) litoral_no_flor_plantía. b) 
medio_flor_plantía. c) medio_no_flor_1ª_soca para la variable (índice) CP1. 
 
En los análisis de varianza para un modelo lineal mixto (Tabla 4.17) el factor “variedades” 
(ENTRY) se consideró una variable fija, y al resto de componentes del modelo como aleatorios. 
Todos los resultados se presentan en el Anexo 4. 
Tabla 4.17. Resumen de Análisis de varianza Tipo III para 14 CPs en tres conjuntos de datos para el factor 
“variedad” (ENTRY). Aproximación Satterthwaite para los grados de libertad. 
 
medio_flor_plantía litoral_no_flor_plantía medio_no_flor_1a_soca 
 
F Pr(>F) Significación F Pr(>F) Significación F Pr(>F) Significación 
CP1 4.888 0.025 * 5.314 <0.0001 **** 2.056 0.017 * 
CP2 3.476 0.001 ** 3.843 <0.0001 **** 5.255 <0.0001 **** 
CP3 3.588 0.042 * 1.893 0.05 NS 3.68 <0.0001 **** 
CP4 0.693 0.803 NS 8.369 <0.0001 **** 3.571 0.001 ** 
CP5 1.310 0.236 NS 4.382 <0.0001 **** 3.885 <0.0001 **** 
CP6 1.985 0.065 NS 4.776 <0.0001 **** 1.714 0.032 * 
CP7 1.247 0.325 NS 3.851 <0.0001 **** 1.452 0.136 NS 
CP8 3.646 0.007 ** 2.009 0.06 NS 1.467 0.126 NS 
CP9 1.708 0.078 NS 3.714 <0.0001 **** 1.648 0.086 NS 
CP10 2.373 0.012 * 1.333 0.18 NS 2.696 0.003 ** 
CP11 1.545 0.18 NS 1.461 0.12 NS 0.909 0.629 NS 
CP12 2.087 0.185 NS 1.477 0.15 NS 1.653 0.095 NS 
CP13 0.474 0.975 NS 0.963 0.55 NS 1.149 0.315 NS 
CP14 1.894 0.217 NS 1.275 0.26 NS 1.285 0.192 NS 
Códigos para la significación estadística: ****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
 
Para los tres experimentos se detectaron diferencias significativas para la CP1 (Tabla 4.17), 
lo que indica que, para las variables relacionadas con la concentración de sacarosa 
(brixprom_1, pol_6, brixjugo_7 y purity_6), se detectaron genotipos que presentaron 
diferencias significativas en sus promedios para la CP1 con respecto al resto de los genotipos 
a b c 
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en evaluación. En este caso todas las “cargas” (Eigenvectors) entre las variables importantes 
relacionadas con el azúcar fueron positivas para el conjunto medio_flor_plantía, y negativa 
para los conjuntos medio_no_flor_1ª_soca y litoral_no_flor_1ª_soca (Tablas 4.11, 4.13 y 
4.15). Por tanto, valores elevados de los scores de la CP1 identificaron valores altos de 
desempeño del genotipo en términos de la concentración de sacarosa para el primer conjunto, 
y lo contrario para los dos últimos mencionados. 
 Los genotipos que establecen las diferencias más significativas con respecto al grupo de 
variedades con el más alto desempeño en cuanto a la concentración de sacarosa (CP1) fueron 
CG12-337006, CG12-610018, CP72-2086 y CG12-253007 (Figura 4.23 y Tabla 4.18). Los 
genotipos con el más bajo desempeño, con respecto al mismo tema, (CP1) fueron CG12-
146003, CG12-333017, CG12-338007, CG12-032010, y CG12-324070 (Figura 4.23 y Tabla 
4.18). 
 
Figura 4.23. Comparación por pares ajustada por el método de Tukey para el conjunto de datos 
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CG12-337006 ABCDEFG 3.397 -1.247 0.038 
CG12-610018 DG 2.465 -2.074 -1.508 
CP72-2086 ABCDEFG 2.356 0.057 -0.168 
CG12-253007 D 2.344 1.721 0.988 
CG12-135018 ADFG 1.597 0.212 -1.500 
CG12-621017 DFG 1.271 0.463 -1.203 
CP73-1547 ABCDEFG 1.204 1.465 1.187 
CG12-324191 ADEFG 1.107 0.082 1.791 
CG12-620011 ABCDEFG 0.825 1.045 1.129 
CG12-135033 ADFG 0.815 -0.323 0.249 
CG98-78 ACDFG 0.810 1.550 0.165 
CG12-005023 ABCDEFG 0.745 0.379 -0.893 
CG12-333050 ADFG 0.735 0.668 -0.054 
CG12-030018 ABCDEFG 0.535 0.689 1.010 
CG12-260002 ABCDEFG 0.279 0.051 0.717 
CG12-318018 ABCDEFG -0.013 -0.014 0.720 
CG12-626020 ABCDEFG -0.216 -1.585 -1.448 
CG12-523028 ABCDEFG -0.432 -1.296 -1.551 
CG12-335003 ABCDEFG -0.530 3.776 -0.251 
CG12-135022 ABCDEFG -0.536 -0.489 -1.806 
CG12-326001 ABCEF -0.584 -3.255 1.603 
CG12-627080 ABCDEFG -0.890 0.427 -0.581 
CG12-040023 ABCDEFG -0.896 1.206 -1.000 
CG12-092002 ABCDEFG -1.079 -1.482 1.847 
CG12-324003 ABCDEFG -1.085 -1.301 0.596 
CG12-146003 BE -2.077 -0.966 -1.218 
CG12-333017 ABCEFG -2.105 -0.549 -1.028 
CG12-338007 ABCEF -2.289 0.670 -0.165 
CG12-032010 ABCE -2.740 0.245 2.003 
CG12-324070 BC -3.315 -0.750 0.349 
 
 Las comparaciones entre variedades para el conjunto de datos medio_no_flor_1ª_soca 
mostraron diferencias significativas al 5% solamente entre la variedad CG12-130 con las 
variedades CG12-606012, CG12-512013, y una diferencia superior al 5% y menor al 10% con 
las variedades CG12-324187 y CG98-78, así como una diferencia superior al 10% entre las 
variedades CG12-606012 y CG12-606100 (Figura 4.24 y Tabla 4.19). En este caso, valores 
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más negativos del score representaron a los mejores genotipos, debido a las cargas negativas 
de las variables de interés (concentración de sacarosa) en la CP1. 
 
Figura 4.24. Comparación por pares ajustada por el método de Tukey para el conjunto de datos 
medio_no_flor_1ª_soca para la CP1. 
 





para la CP1 
Media de la 
CP1 
Media de la 
CP2 
Media de la 
CP3 
CG12-130 A 3.457 -0.779 0.715 
CG12-606100 AB 2.740 1.105 0.095 
CG12-317044 AB 2.389 -0.892 0.970 
CG12-317020 AB 1.795 -0.941 -1.979 
CG12-133 AB 1.740 -0.132 0.231 
CG12-564013 AB 1.703 -0.464 0.011 
CG12-626007 AB 1.609 -0.234 -1.725 
CG12-606102 AB 1.323 5.441 1.566 
CG12-121 AB 1.241 0.949 -0.703 
CG12-534006 AB 1.053 -0.645 -1.731 
CG12-122 AB 0.997 -0.305 0.083 
CG12-629011 AB 0.950 -0.534 0.783 
CG12-229005 AB 0.879 -0.936 2.330 
CG12-324084 AB 0.850 1.592 -0.277 
Resultados 
 





para la CP1 
Media de la 
CP1 
Media de la 
CP2 
Media de la 
CP3 
CG12-531020 AB 0.767 0.626 -1.019 
CG12-548002 AB 0.718 -0.067 -0.131 
CG12-125 AB 0.590 0.919 -1.074 
CP88-1165 AB 0.569 -0.553 0.374 
CG12-324185 AB 0.565 0.464 -0.767 
CG12-337009 AB 0.559 -2.141 0.206 
CG12-318022 AB 0.332 -0.822 -0.305 
CG12-324156 AB 0.260 -1.360 0.780 
CG12-317043 AB 0.181 -0.851 0.502 
CG12-057019 AB 0.177 -0.422 0.759 
CG12-135 AB 0.108 0.754 0.818 
CG12-533002 AB 0.055 0.631 0.154 
CP72-2086 AB -0.269 1.586 -1.416 
CG12-637001 AB -0.348 0.925 -0.990 
CG12-570001 AB -0.469 0.097 -1.046 
CG12-126 AB -0.562 -2.367 0.446 
CG12-132 AB -0.763 -1.385 0.763 
CG12-332013 AB -0.959 -0.304 -1.442 
CG12-124 AB -0.980 0.438 -0.922 
CG12-512009 AB -1.025 -0.784 0.592 
CG12-034098 AB -1.048 -0.561 0.389 
CG12-324147 AB -1.058 3.658 1.505 
CG12-360009 AB -1.079 0.035 -0.224 
CG12-MSING#4 AB -1.144 -2.226 2.064 
CG12-123 AB -1.226 1.175 -0.007 
CG12-008054 AB -1.270 -0.595 0.202 
CG12-330036 AB -1.282 -0.016 -0.767 
CG12-333077 AB -1.395 0.952 0.760 
CG12-318012 AB -1.400 -0.897 1.903 
CG12-332015 AB -1.407 0.264 -1.066 
CG12-627037 AB -1.413 0.304 0.861 
CG12-324187 AB -1.880 -0.224 -0.110 
CG98-78  AB -1.889 -0.895 -0.845 
CG12-512013 B -2.296 0.254 0.433 
CG12-606012 B -2.443 0.164 -1.749 
 
 Para el conjunto de datos del litoral_no_flor_plantía se observaron diferencias 
significativas para la comparación por pares entre variedades (Figura 4.25). Debido a que en 
este conjunto de datos también los eigenvectors de las variables relacionadas con el azúcar 
son de orden negativo en la CP1, entonces los valores más bajos de los scores para sus 
respectivos genotipos, son los que presentan las mejores características (en el Anexo 3 se 
presentan los scores para los tres conjuntos de datos discutidos y el resto de observaciones de 
los siete conjuntos de datos). Así es que, los mejores genotipos por su buenas propiedades en 
la concentración y calidad de la sacarosa fueron CG12-111, CP72-2086, CG12-113 y CG12-
526031, los cuales contrastan con las variedades CG12-606129, CG12-115, CG12-339025, y 
CG12-110, que son las que presentaron los valores más altos de los scores y que, en este caso, 
Fredy Uber Rosales Longo  
134    
representaron a las variedades con un bajo desempeño en términos de concentración de 
sacarosa (Figura 4.25, Tabla 4.20). 
 
Figura 4.25. Comparación por pares ajustada por el método de Tukey para el conjunto de datos 
litoral_no_flor_plantía para la CP1. 
 
 Los genotipos que más diferencias presentaron fueron CG12-113 y CG12-526031, en 
particular con los genotipos de menor desempeño con respecto a la acumulación de sacarosa: 
CG12-606129, CG12-115, CG12-110, CG12-018003 y CG12-339025. 





para la CP1 
Media de la 
CP1 
Media de la 
CP2 
Media de la 
CP3 
CG12-606129 F 2.926 -1.138 -1.498 
CG12-115 ABF 2.234 -1.019 1.707 
CG12-339025 ABDF 2.146 0.861 1.314 
CG12-018003 ABF 2.097 0.390 0.514 
CG12-110 AF 2.009 1.379 1.838 
CG12-276003 ABCDF 1.592 0.426 -0.509 
CG12-620015 ABCDF 1.575 -1.676 1.127 
CG12-105 ABCDEF 1.510 -2.110 -3.269 
CG12-114 ABCDF 1.421 1.384 2.060 
CG12-318005 ABCDF 1.376 1.282 0.257 
SP79-1287 ABCDEF 1.230 -2.542 1.065 
CG12-106 ABCDEF 1.215 2.415 0.020 
Resultados 
 





para la CP1 
Media de la 
CP1 
Media de la 
CP2 
Media de la 
CP3 
CG12-060016 ABCDEF 1.162 0.679 -0.337 
CG12-339052 ABCDEF 1.123 0.844 0.369 
CG12-030014 ABCDEF 1.098 0.505 -0.153 
CG12-112 ABCDF 1.070 -0.128 0.069 
CG12-103 ABCDEF 0.831 0.350 -1.312 
CG12-317012 ABCDEF 0.745 -1.432 -1.987 
CG12-108 ABCDEF 0.685 1.094 0.582 
CG12-317021 ABCDEF 0.193 0.720 -1.753 
CG12-107 ABCDEF 0.159 1.394 -0.274 
CG12-102 ABCDEF -0.304 1.671 0.041 
CG12-326030 ABCDEF -0.549 1.083 1.088 
CG12-036037 ABCDEF -0.596 0.742 -0.514 
CG12-330012 ABCDEF -0.655 0.433 -1.551 
CG12-109 ABCDEF -0.682 -1.631 -0.427 
SP71-6161 ABCDEF -0.784 0.044 1.117 
CG12-311020 ABCDEF -0.817 -2.301 -0.338 
CG12-324094 ABCDEF -0.893 -2.616 -0.590 
CP88-1165 ABCDEF -1.359 -1.586 0.587 
CG12-311019 ABCDE -1.430 -1.261 0.731 
CG12-106001 ABCDEF -1.455 -0.613 0.434 
CG12-005031 ABCDE -1.646 1.304 0.045 
CG12-116 ABCDE -1.685 -0.620 0.310 
CG12-104 ABCDE -1.723 1.079 -0.131 
CG12-101 ABCDE -1.830 0.732 -0.292 
CG12-532007 ABCDE -2.017 0.760 0.118 
CG12-111 CDE -2.139 -0.236 0.611 
CP72-2086 BCDE -2.216 -0.996 0.343 
CG12-113 CE -2.686 0.610 -0.823 
CG12-526031 E -2.934 -0.272 -0.587 
 
4.12 ANÁLISIS MULTIDIMENSIONAL DE VARIANZA (MANOVA) 
 Si bien los análisis por variable son informativos, y con los índices es posible realizar una 
ordenación de genotipos según las funciones de cada índice, también es importante conocer 
las respuestas conjuntas tomando en consideración todas las variables con respecto al modelo 
general propuesto de análisis para cada conjunto de datos. El propósito principal de hacer un 
análisis de variación para un esquema multidimensional es establecer si la variabilidad 
representada en el vector de medias del conjunto de las variables dependientes es una función 
de las variables independientes planteadas (ver en la sección de Materiales y Métodos). 
Finalmente, la intención en estos análisis es evaluar las respuestas de los genotipos en 
términos de todas las variables en estudio. 
 Por esta razón se presentaron los principales resultados de análisis multidimensionales de 
varianza (MANOVA), donde la variable de respuesta fue un vector de medias, el cual incluyó 
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las catorce medias de las variables de respuesta respectivas originalmente propuestas (los 
detalles metodológicos fueron presentados en la sección de Materiales y Métodos). Para el 
caso de los conjuntos de datos de materiales no_flor, se consideraron solamente 13 variables, 
puesto que la variable Floración no funciona como tal, ya que, en general, los valores de 
“porcentaje de floración” son virtualmente cero.  
 De los resultados obtenidos, se presentaron las relaciones más relevantes para el total de 
los datos en los siete conjuntos de datos (Figuras 4.26, 4.27 y 4.28). Las variables 
relacionadas con la concentración de sacarosa (Figura 4.26), para todos los conjuntos de 
datos, mostraron una tendencia de correlación positiva entre ellas. La variable de °Brix 
Campo (brixprom_1) fue la que presentó menores valores de correlación con el resto de 
variables relacionadas con la sacarosa (Figura 4.26); no obstante, los valores de correlación 
pueden considerarse relativamente altos (Figura 4.26 y Tabla 4.5). Por otro lado, los gráficos 
de densidades (en la diagonal del centro de la gráfica) muestran una tendencia a la normalidad 
de las cuatro variables en cuestión. Los niveles de significación estadística de estas 
regresiones se presentaron en la Tabla 4.5. 
 
Figura 4.26. Matriz de diagramas de dispersión y “r” de Pearson entre cuatro variables relacionadas con la 
concentración de sacarosa para el total de datos (Los niveles de significación estadística de estas regresiones 
se presentaron en la Tabla 4.5.). 
 Para el caso de las variables relacionadas con la acumulación de biomasa (Figura 4.27) se 
observó que las distribuciones eran de tendencia normal, con la excepción de la variable fibra 
que tuvo una tendencia más bien bimodal. Para las variables en cuestión, se apreció que las 
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correlaciones fueron bajas, excepto para las variables Diámetro (diam_11) y Altura (alt_10), 
que guardan correlaciones más elevadas con la variable Peso de 5 Tallos (peso5stalk_2) (r= 
0.58 y 0.49, respectivamente). 
 
Figura 4.27. Matriz de diagramas de dispersión y “r” de Pearson entre cuatro variables relacionadas con 
acumulación de biomasa para el total de datos (los niveles de significación estadística se presentaron en la 
Tabla 4.5). 
 Algo similar se ha encontrado para las variables relacionadas con la calidad interna del 
tallo (Figura 4.28). En este caso es importante recordar las transformaciones de las variables 
oquedad (oqueleve_3, oqueinter_4 y oqueseve_5), corcho (pith_13) y floración (flower_12) 
(ver en la sección de tratamiento de las variables en el apartado de Materiales y Métodos, 
epígrafe 3.5). Por ejemplo, la correlación entre floración (flower_12) y fibra (fiber_14), 
aparece como negativa (-0.20), cuando la correlación en realidad es positiva. 
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Figura 4.28. Matriz de diagramas de dispersión y “r” de Pearson entre cinco variables relacionadas con 
características de calidad del tallo para el total de datos (significación estadística en la Tabla 4.5). 
 
 La respuesta multidimensional analizada mediante MANOVA para cada uno de los tres 
conjuntos de datos que se han venido estudiando a lo largo de este documento 
(medio_flor_plantía, medio_no_flor_1ª_soca y litoral_no_flor_plantía) (Tabla 4.21) 
mostraron diferencias significativas para el estadístico F (Carey, 1998; Hair et al., 20104), 
siendo analizados los cuatro diferentes valores del estadístico F (calculado a partir del 
estadístico A) (Carey, 1998) que ofrece R: Pillai, Wilks, Hotelling-Lawley y Roy. El 
estadístico “F” de Pillai ha demostrato ser el estadístico más robusto para el modelos como el 








     139 
 
Tabla 4.21. Resumen de los Análisis Multidimensionales de Varianza (MANOVA). Solo para la variable de clase 
(independiente) VARIEDAD (ENTRY). 
Conjunto de datos 
 








Pillai 8.78 1 0.005 ** 
Wilks < 0.0001 2 0.0004 *** 
Hotelling-Lawley 1745.00 -4 NA NA 
Roy 1326.00 503 1.21E-13 **** 
medio_no_flor_1ªsoca 
Pillai 8.67 1 0.0004 *** 
Wilks < 0.0001 2 9.56E-06 **** 
Hotelling-Lawley 70.00 2 4.80E-06 **** 
Roy 21.00 18 4.28E-11 **** 
litoral_no_flor_plantía 
Pillai 9.32 2 6.05E-14 **** 
Wilks < 0.0001 3 2.00E-16 **** 
Hotelling-Lawley 93.90 3 2.00E-16 **** 
Roy 22.50 18 2.19-13 **** 
litoral_flor_1ªsoca  
Pillai 10.07 2 2.00E-16 **** 
Wilks <0.00001 4 2.00E-16 **** 
Hotelling-Lawley 175.80 6 2.00E-16 **** 
Roy 64.90 58 2.00E-16 **** 
litoral_flor_plantía 
Pillai 8.67 1 0.0004 *** 
Wilks <0.00001 2 9.56E-06 **** 
Hotelling-Lawley 70.00 2 4.80E-06 **** 
Roy 21.00 18 4.28E-11 **** 
medio_flor_1ªsoca  
Pillai 9.32 2 6.05E-14 **** 
Wilks <0.00001 3 2.00E-16 **** 
Hotelling-Lawley 93.90 3 2.00E-16 **** 
Roy 22.50 18 2.19E-13 **** 
medio_no_flor_plantía 
Pillai 10.29 2 4.65E-07 **** 
Wilks <0.00001 2 2.18E-08 **** 
Hotelling-Lawley 438.00 4 1.38E-06 **** 
Roy 280.00 180 2.00E-16 **** 
Códigos para la significación estadística: ****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
 
Se encontraron, para cada conjunto de datos, diferencias altamente significativas para los 
cuatro estadísticos obtenidos en la fuente de variación genotipos (Variedades, ENTRY). No se 
realizaron pruebas post hoc, ya que para un MANOVA no se cumplen condiciones para la 
realización de pruebas discrecionales de separación de medias. Por otro lado, las 
comparaciones de genotipos por contrastes planificadas a priori, son complejas y muy 
complicadas de realizar. En todo caso, los MANOVAs son una base importante para 
establecer que, para el vector de medias de las 14 variables en estudio, las principales 
diferencias encontradas entre genotipos son debidas a un efecto genético.  
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4.13 ÍNDICES DE SELECCIÓN (DESEMPEÑO)  
Se obtuvieron resultados para siete conjuntos de datos, según se apuntó en el apartado de 
Materiales y Métodos. Se presentaron los resultados de tres de estos conjuntos, los cuales 
corresponden con los tres conjuntos de datos que se han venido discutiendo hasta aquí, 
según la justificación que se presentó en el epígrafe 4.10. Los valores correspondientes a 
todos los índices, en todos los conjuntos de datos, se presentan en el Anexo 3.  
4.13.1 Índices de selección para el conjunto de datos medio flor plantía 
(medio_flor_plantía) 
4.13.1.1 Análisis de correlación entre índices 
  Si bien muchos de los cálculos entre índices son de naturaleza diferente, algunos de 
ellos presentaron similitudes según los antecedentes teóricos de los cuales se derivan. Así, los 
índices derivados de un ACP (Eigenanalysis), como ESIM y RESIM, guardaron relación con 
las CPs derivadas directamente de los conjuntos de datos originales. Los índices que 
contienen restricciones para su cálculo (KN, RESIM) también guardaron ciertas relaciones, 
debido a que la restricción para el cálculo del índice fue con base en las mismas variables para 
ambos índices. 
 Los valores de correlación entre los índices mostraron que en general hay cierta relación 
entre varios grupos de ellos, así los basados en el ACP (Eigenanalysis) están más 
relacionados entre sí y BLUP y TAH, como es lógico debido a que uno se deriva del otro, 
muestran altos niveles de correlación (Tabla 4.22). En otros casos como Smith y KN, 
presentaron variaciones en términos de sus relaciones con el resto y entre sí. En general, una 
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Tabla 4.22. Valores de correlación r de Pearson y probabilidad de F para probar la hipótesis  para nueve 
índices de desempeño en el conjunto de datos medio_flor_plantía. 
 TAH BLUP ESIM RESIM KN Smith CP1 CP2 CP3 
TAH  **** NS NS NS NS NS **** ** 
BLUP 0.99  NS NS NS NS NS **** ** 
ESIM -0.04 -0.03  **** * NS NS NS NS 
RESIM -0.05 -0.03 1  ** NS NS NS NS 
KN 0.15 0.15 -0.41 -0.46  **** NS NS NS 
Smith 0.22 0.21 -0.06 -0.11 0.82  NS NS NS 
CP1 0.03 0.07 0.20 0.20 0.25 0.22  NS NS 
CP2 0.69 0.68 0.09 0.09 0.02 0.13 0.11  NS 
CP3 0.50 0.52 0.08 0.09 -0.21 -0.23 -0.05 0.08  
Códigos para la significación estadística: ****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
 
4.13.1.2 Índice “Smith” y “Restrictive Kempthorne and Nordskog Selection Index” 
(Índice KN) 
En la Tabla 4.23 se presentan los valores promedio para las variables en estudio por 
genotipo en evaluación y el índice producto de las funciones de Smith (1936), Kempthorne y 
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Tabla 4.23. Valores promedio de 14 variables de estudio en cada genotipo en evaluación y los valores 
correspondientes de los índices Smith, KN y TAH para el ensayo medio_flor_plantía, ordenados 





























































































































CG98-78 8.4 77.2 44.1 77.1 21.7 15.3 20.7 89.7 10.8 2.6 27.5 91.3 48.0 12.9 1.056 1.119 25.1 
CG12-253007 8.2 82.3 58.8 77.4 20.1 15.4 20.8 90.2 12.5 2.7 26.2 61.6 41.9 13.0 0.896 1.367 24.7 
CG12-146003 7.3 71.1 47.8 78.0 22.3 16.5 22.0 91.0 10.0 2.6 24.1 70.6 63.2 13.6 0.887 0.356 13.8 
CP72-2086 9.0 71.5 43.4 77.1 22.0 16.2 21.5 92.0 9.5 2.6 29.9 56.5 63.0 12.3 0.806 0.407 23.5 
CG12-620011 8.7 79.8 50.2 68.0 21.3 15.8 21.1 91.3 12.3 2.5 27.1 88.9 83.5 12.3 0.765 0.189 24.7 
CG12-627080 7.5 80.5 56.9 75.0 21.5 15.3 20.6 90.5 12.3 2.5 25.5 88.8 59.7 12.8 0.603 0.539 17.9 
CG12-621017 8.6 72.2 52.8 66.8 21.6 15.6 20.9 90.6 11.3 2.6 27.8 70.2 85.0 13.8 0.564 0.670 15.5 
CG12-135018 9.4 75.4 51.4 81.9 20.7 15.2 20.4 90.3 12.3 2.5 28.3 55.8 64.8 13.2 0.412 0.685 19.1 
CG12-092002 9.3 84.1 51.4 76.7 20.7 15.2 20.6 89.9 12.3 2.5 28.1 69.7 61.7 13.2 0.364 0.563 21.7 
CG12-135022 9.7 72.3 29.0 66.7 20.5 14.9 20.1 90.2 11.5 2.4 28.3 95.0 79.5 11.3 0.318 0.201 14.8 
CG12-333017 7.5 73.1 47.3 78.6 21.4 15.1 20.7 88.7 12.5 2.5 26.3 95.5 48.1 12.3 0.274 0.075 17.2 
CG12-326001 8.0 79.9 43.4 65.6 21.7 16.1 21.7 90.1 11.3 2.4 27.8 90.3 72.4 12.9 0.260 -0.238 16.5 
CG12-135033 9.8 63.1 29.0 71.8 20.5 14.6 19.7 89.9 11.5 2.4 29.6 98.5 92.0 11.3 0.212 0.364 14.6 
CG12-030018 6.6 72.9 55.9 80.4 21.0 15.5 21.0 90.1 12.0 2.6 25.4 50.9 72.9 13.8 0.210 0.773 25.3 
CG12-335003 7.5 68.7 25.4 71.6 21.6 16.8 22.1 92.3 11.8 2.3 27.3 90.5 80.9 11.6 0.027 -1.051 25.9 
CG12-523028 7.5 77.2 44.4 65.1 20.5 14.9 20.0 90.1 13.3 2.5 26.5 86.8 74.4 13.1 -0.101 0.492 14.2 
CG12-610018 7.6 80.8 47.3 63.7 20.2 16.2 21.6 91.2 12.5 2.4 27.0 73.9 78.3 13.0 -0.169 -0.054 11.6 
CG12-040023 8.1 76.2 46.6 77.3 21.7 15.0 20.6 88.5 13.0 2.3 27.4 86.3 67.9 13.9 -0.241 -0.198 18.5 
CG12-338007 7.4 52.6 50.2 58.2 21.5 15.7 20.9 91.4 11.5 2.4 25.0 89.0 77.3 14.6 -0.242 0.173 19.2 
CG12-324003 5.9 57.1 47.5 79.3 20.5 14.7 20.0 89.3 12.5 2.5 23.7 88.0 78.2 12.8 -0.266 0.548 15.5 
CG12-626020 7.7 73.6 55.9 66.3 21.7 16.0 21.1 91.9 11.8 2.3 25.4 82.3 87.8 14.0 -0.270 -0.412 12.0 
CP73-1547 7.6 81.8 57.6 79.3 21.2 16.2 21.4 92.3 10.0 2.3 29.5 69.5 84.0 11.8 -0.354 -0.477 21.1 
CG12-005023 6.5 81.4 55.9 75.3 21.0 16.3 21.6 91.7 12.0 2.4 24.5 58.1 79.6 13.8 -0.365 -0.242 16.1 
CG12-333050 6.4 70.1 42.0 76.7 20.8 15.5 21.1 89.8 11.3 2.3 24.4 82.8 68.2 11.9 -0.416 -0.366 21.9 
CG12-337006 7.7 63.8 40.1 59.1 21.7 16.2 21.5 91.4 10.8 2.3 26.6 98.8 84.2 13.9 -0.441 -0.521 11.4 
CG12-318018 6.7 48.0 58.8 78.8 20.8 16.1 21.5 91.4 12.0 2.2 26.5 90.9 91.3 12.5 -0.810 -0.877 20.2 
CG12-032010 8.1 75.6 46.6 72.2 21.7 15.1 20.6 89.0 13.0 2.2 27.6 74.2 66.6 13.9 -0.818 -0.809 23.9 
CG12-324191 6.3 78.7 53.8 64.7 21.7 16.6 22.3 90.8 9.8 2.2 25.0 74.7 88.2 13.6 -0.996 -1.210 15.4 
CG12-260002 7.8 58.9 58.8 76.9 20.0 15.1 20.4 90.1 12.0 2.2 28.0 85.3 73.7 11.6 -1.034 -0.673 23.1 
CG12-324070 5.3 66.4 46.3 77.6 21.5 16.0 21.9 89.1 11.8 2.1 23.0 96.1 93.6 13.2 -1.132 -1.398 15.0 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra; TAH, t de 
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 Al realizar las comparaciones entre los genotipos en evaluación, las propuestas para 
selecciones fueron diferentes en ambos índices (Tabla 4.24). Los genotipos priorizados por 
Smith fueron diferenciales en al menos un 50% con respecto a los priorizados por KN.  











Covarianza entre el 
índice y el VMG 
17.718  CG98-78 1.056 
Varianza del índice 0.110  CG12-253007 0.896 
Varianza del VMG 451.724  CG12-146003 0.887 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.999  CP72-2086 0.806 
KN 
Covarianza entre el 
índice y el VMG 
2.214  CG12-253007 1.367 
Varianza del índice 0.038  CG98-78 1.119 
Varianza del VMG 451.724  CG12-030018 0.773 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.534  CG12-135018 0.685 
   VMG: Valor de la Mejora Genética (Breeding value). 
 
4.13.1.3 Eigenanalysis-based Selection Index Method (ESIM) y Restrictive 
Eigenanalysis-based Selection Index Method (RESIM) 
 En la Tabla 4.25 se presentan los resultados para los índices ESIM y RESIM 
conjuntamente, ya que en todos los casos la correlación entre ambos fue muy alta, y sus 
resultados en términos de selección fueron prácticamente los mismos (r = 1). El valor del 
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Tabla 4.25. Valores promedio de 14 variables de estudio en cada genotipo en evaluación y los valores 






























































































































CG98-78 8.4 77.2 44.1 77.1 21.7 15.3 20.7 89.7 10.8 2.6 27.5 91.3 48.0 12.9 2.30 2.41 25.1 
CG12-253007 8.2 82.3 58.8 77.4 20.1 15.4 20.8 90.2 12.5 2.7 26.2 61.6 41.9 13.0 1.18 1.31 24.7 
CG12-146003 7.3 71.1 47.8 78.0 22.3 16.5 22.0 91.0 10.0 2.6 24.1 70.6 63.2 13.6 -1.64 -1.44 13.8 
CP72-2086 9.0 71.5 43.4 77.1 22.0 16.2 21.5 92.0 9.5 2.6 29.9 56.5 63.0 12.3 1.40 1.43 23.5 
CG12-620011 8.7 79.8 50.2 68.0 21.3 15.8 21.1 91.3 12.3 2.5 27.1 88.9 83.5 12.3 0.73 0.75 24.7 
CG12-627080 7.5 80.5 56.9 75.0 21.5 15.3 20.6 90.5 12.3 2.5 25.5 88.8 59.7 12.8 -1.93 -1.82 17.9 
CG12-621017 8.6 72.2 52.8 66.8 21.6 15.6 20.9 90.6 11.3 2.6 27.8 70.2 85.0 13.8 0.87 0.98 15.5 
CG12-135018 9.4 75.4 51.4 81.9 20.7 15.2 20.4 90.3 12.3 2.5 28.3 55.8 64.8 13.2 0.89 1.02 19.1 
CG12-092002 9.3 84.1 51.4 76.7 20.7 15.2 20.6 89.9 12.3 2.5 28.1 69.7 61.7 13.2 -2.76 -2.66 21.7 
CG12-135022 9.7 72.3 29.0 66.7 20.5 14.9 20.1 90.2 11.5 2.4 28.3 95.0 79.5 11.3 1.51 1.47 14.8 
CG12-333017 7.5 73.1 47.3 78.6 21.4 15.1 20.7 88.7 12.5 2.5 26.3 95.5 48.1 12.3 2.53 2.65 17.2 
CG12-326001 8.0 79.9 43.4 65.6 21.7 16.1 21.7 90.1 11.3 2.4 27.8 90.3 72.4 12.9 -0.41 -0.31 16.5 
CG12-135033 9.8 63.1 29.0 71.8 20.5 14.6 19.7 89.9 11.5 2.4 29.6 98.5 92.0 11.3 1.51 1.51 14.6 
CG12-030018 6.6 72.9 55.9 80.4 21.0 15.5 21.0 90.1 12.0 2.6 25.4 50.9 72.9 13.8 2.29 2.16 25.3 
CG12-335003 7.5 68.7 25.4 71.6 21.6 16.8 22.1 92.3 11.8 2.3 27.3 90.5 80.9 11.6 -0.93 -0.97 25.9 
CG12-523028 7.5 77.2 44.4 65.1 20.5 14.9 20.0 90.1 13.3 2.5 26.5 86.8 74.4 13.1 0.14 0.08 14.2 
CG12-610018 7.6 80.8 47.3 63.7 20.2 16.2 21.6 91.2 12.5 2.4 27.0 73.9 78.3 13.0 -1.35 -1.31 11.6 
CG12-040023 8.1 76.2 46.6 77.3 21.7 15.0 20.6 88.5 13.0 2.3 27.4 86.3 67.9 13.9 1.27 1.25 18.5 
CG12-338007 7.4 52.6 50.2 58.2 21.5 15.7 20.9 91.4 11.5 2.4 25.0 89.0 77.3 14.6 -1.02 -1.07 19.2 
CG12-324003 5.9 57.1 47.5 79.3 20.5 14.7 20.0 89.3 12.5 2.5 23.7 88.0 78.2 12.8 1.20 1.22 15.5 
CG12-626020 7.7 73.6 55.9 66.3 21.7 16.0 21.1 91.9 11.8 2.3 25.4 82.3 87.8 14.0 0.50 0.48 12.0 
CP73-1547 7.6 81.8 57.6 79.3 21.2 16.2 21.4 92.3 10.0 2.3 29.5 69.5 84.0 11.8 0.10 -0.03 21.1 
CG12-005023 6.5 81.4 55.9 75.3 21.0 16.3 21.6 91.7 12.0 2.4 24.5 58.1 79.6 13.8 -1.39 -1.44 16.1 
CG12-333050 6.4 70.1 42.0 76.7 20.8 15.5 21.1 89.8 11.3 2.3 24.4 82.8 68.2 11.9 -0.55 -0.71 21.9 
CG12-337006 7.7 63.8 40.1 59.1 21.7 16.2 21.5 91.4 10.8 2.3 26.6 98.8 84.2 13.9 -0.64 -0.74 11.4 
CG12-318018 6.7 48.0 58.8 78.8 20.8 16.1 21.5 91.4 12.0 2.2 26.5 90.9 91.3 12.5 -1.17 -1.23 20.2 
CG12-032010 8.1 75.6 46.6 72.2 21.7 15.1 20.6 89.0 13.0 2.2 27.6 74.2 66.6 13.9 -0.44 -0.58 23.9 
CG12-324191 6.3 78.7 53.8 64.7 21.7 16.6 22.3 90.8 9.8 2.2 25.0 74.7 88.2 13.6 -1.93 -1.98 15.4 
CG12-260002 7.8 58.9 58.8 76.9 20.0 15.1 20.4 90.1 12.0 2.2 28.0 85.3 73.7 11.6 -0.02 -0.17 23.1 
CG12-324070 5.3 66.4 46.3 77.6 21.5 16.0 21.9 89.1 11.8 2.1 23.0 96.1 93.6 13.2 -2.22 -2.28 15.0 
 brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra; TAH, t de 
azúcar por ha. 
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 Los resultados obtenidos para los dos índices mostraron que las diferencias entre las 
variedades fueron pequeñas y el orden final de las fracciones superiores, dispuesto 
discrecionalmente en el 10%, mostraron que las variedades sujetas a selección fueron las 
mismas para ambos índices (Tabla 4.26), mostrando esencialmente los mismos resultados (los 
resultados completos sobre índices se presentan en el Anexo 3). 
Tabla 4.26. Resumen de las Salidas de RINDSEL (Pérez-Elizalde et al., 2014) para los índices ESIM y RESIM para 










Covarianza entre el 
índice y el VMG 
0.122 CG12-335003 2.533 
Varianza del índice 0.897 CG12-324191 2.296 
Varianza del VMG 0.012 CG12-146003 2.290 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.999 CP72-2086 (Testigo) 1.510 
RESIM 
Covarianza entre el 
índice y el VMG 
0.122  CG12-335003 2.654 
Varianza del índice 0.897  CG12-324191 2.409 
Varianza del VMG 0.012  CG12-146003 2.160 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.999  CG12-005023 1.511 
   CP72-2086 (Testigo) 1.474 
    VMG: Valor de la Mejora Genética (Breeding value).  
4.13.1.4 CPs como índices de desempeño para el conjunto de datos 
medio_flor_plantía  
 Los Índices RESIM y ESIM se obtuvieron a partir de un ACP. En la sección de 
Introducción se presentaron los elementos teóricos sobre su cálculo. Las funciones lineales de 
los ACPs, en sí, también pueden ser utilizadas como funciones que incluyan a todas las 
variables en estudio y, a su vez, pueden ser utilizadas como índices que resuman el 
desempeño de los genotipos en estudio. En este otro epígrafe se discutirá los resultados de las 
funciones desarrolladas en un ACP que, aplicadas a cada observación, generan un resultado 
(score) que puede ser utilizado como una variable de caracterización y, en consecuencia, 
pueden ser utilizados para la valoración genotípica de los materiales en evaluación. 
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 En el epígrafe 4.10 se presentaron los resultados de las CPs en los conjuntos de datos que 
se utilizaron como modelos. En el epígrafe 4.10.1 se evaluó lo referente al conjunto de datos 
medio_flor_plantía, de tal manera que las tres primeras CPs explicaron el 53.4% del total de 
la variabilidad detectada en ese conjunto de datos, para una varianza total en ese conjunto de 
datos de 14.0. Considerando que la CP1 estuvo asociada a las variables de concentración de 
azúcar (pol_6, brixjugo_7, purity_8 y brixprom_1), entonces esta CP1 fue un índice de 
desempeño relacionado con esas variables La CP2 estuvo relacionada con variables de 
acumulación de biomasa (peso5stalk_2, diam_11, fiber_14, principalmente) y, en 
consecuencia, fue un índice de desempeño asociado a esas variables. Por otro lado, la CP3 
también estuvo asociada a variables de acumulación de biomasa y calidad del tallo 
(flower_12, pith_13, alt_10, peso5stalk_2, oqueleve_3), por lo que es otro índice asociado a 
ese tipo de variables (Tabla 4.11 y Figura 4.16). Por tanto, pudo realizarse una valoración 
genotípica según cada CP y, en consecuencia, obtener un ordenamiento jerárquico de los 
materiales genéticos en evaluación.  
 La CP2 presentó el valor más alto de heredabilidad, lo cual resultó consistente con los 
valores de heredabilidad de las variables que más “carga” presentaron en esta CP, que fueron 
peso5stalk_2 y diam_11, principalmente Por otra parte, la CP1 tuvo un relativo bajo valor de 
heredabilidad, lo cual está relacionado con los valores de heredabilidad de las variables 
relacionadas con la concentración de azúcar, aparentemente más influidas por el ambiente 
(varianza de 1.166) (Tabla 4.27). 












Valor estimado de Mejora 
genética (VMG) =H2*(ENTRY + 
RESIDUOS) 
CP1 0.05661 0.844 1.166 0.591 1.188 
CP2 -0.02078 1.304 1.034 0.716 1.674 
CP2 0.00064 0.887 0.870 0.670 1.177 
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Se comprobó que no es posible seleccionar la misma variedad en ninguna de las tres CPs, 
excepto la variedad CP73-1547, la cual es un testigo (Tabla 4.28). Esto indica que ninguna de 
las variedades, excepto uno de los testigos, cumple las premisas de las tres primeras CPs, 
ortogonales entre sí. La primera CP sería la primera opción para discriminar a la fracción 
superior (10%) del resto de los genotipos, ya que acumuló la explicación del 24.3% del total 
de la variabilidad (Tabla 4.10). Sin embargo, se dejaría fuera cerca del 30% de variabilidad 
asociada a otros caracteres; esto es, el porcentaje de la varianza de la CP2 más el porcentaje 
de la varianza de la varianza de la CP3. Esto ocurriría porque no se considerarían las variables 
asociadas a las CP2 (peso5stalk_2, diam_11, fiber_14) y CP3 (flower_12, pith_13, alt_10, 
peso5stalk_2, oqueleve_3). Al seleccionar solamente por la CP1, se considerarían solo 
variables asociadas a la concentración de sacarosa (pol_6, brixjugo_7, purity_8 y 
brixprom_1). Una solución a este problema es realizar una selección anidada, según se 
explicó en la sección de Materiales y Métodos, epígrafe 3.6.6.4. 
 En el presente caso, se realizó primeramente un Análisis de Varianza solamente para la 
variable CP1, cuyos datos siguieron una distribución normal (Figura 4.29). Se ordenaron los 
genotipos según los valores más altos de cada CP para una fracción del 25% (ver sección de 
Materiales y Métodos epígrafe 3.6.6.4). Se eligió el 25% de la fracción superior para disponer 
de materiales genéticos suficientes que pudieran ser tomados en cuenta para la selección final, 
después de incorporar los efectos asociados con la CP2 y la CP3 (Tabla 4.28). Se siguió con 
la selección de acuerdo con los scores de las CP2 y CP3, de tal manera que, al final, pudo 
alcanzarse la fracción superior del 10%. La elección de la presión de selección del 10% se 
explicó en la sección de Materiales y Métodos, para todos los índices estudiados. 




 Genotipos según 
CP2 
Score 
 Genotipos según 
CP3 
Score 
CG12-337006 3.397  CG12-335003 -0.530  CG12-032010 -2.740 
CG12-610018 2.464  CG12-253007 2.344  CG12-092002 -1.078 
CP72-2086 2.356  CG98-78 0.810  CG12-324191 1.107 
CG12-253007 2.344  CP73-1547 1.204  CG12-326001 -0.584 
CG12-135018 1.597  CG12-040023 -0.896  CP73-1547 1.204 
CG12-621017 1.271  CG12-620011 0.825  CG12-032010 -2.740 
CP73-1547 1.204  CG12-030018 0.535  CG12-092002 -1.078 
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Figura 4.29. Gráficos de densidades (a) y cuantiles (b) para la CP1 del conjunto de datos medio_flor_plantía. 
 Para un modelo lineal mixto (ver Materiales y Métodos), donde el factor genotipos 
(ENTRY) se consideró como fijo y el resto aleatorios, se encontró una diferencia significativa 
entre genotipos (Pr>F = 0.025 **). Posteriormente, se realizó una comparación de medias por 
pares entre genotipos a partir del ANOVA (Tabla 4.27) en el que se encontraron diferencias 
estadísticas. 
 Una vez hecha la discriminación para la CP1 por el ANOVA y la separación de 
promedios, dentro de la fracción seleccionada por la CP1 (discrecionalmente el 25%), se pudo 
proceder a seleccionar una fracción de estos genotipos con los mejores valores según los 
scores para la CP2. Seguidamente, dentro de esta última selección, pudieron seleccionarse los 
genotipos con los más altos valores de la CP3, hasta ajustar la selección del 10% de la 
fracción superior del total de variedades en evaluación, que para este caso significó encontrar 
las mejores tres variedades (Tabla 4.29). De esta forma se pudieron considerar las tres CPs en 
conjunto, de tal manera que la selección se haga dentro de un buen margen del total de la 
variabilidad explicada para estas tres componentes, es decir, el 53.4% del total de la 
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Tabla 4.29. Fracción superior del 25% (8 variedades) inicialmente seleccionada por la CP1, seguida de la 













CG12-337006 DG 3.397 CG12-253007 1.721 CG12-610018 -1.508 
CG12-610018 ADFG 2.464 CP73-1547 1.465 CG12-135018 -1.5 
CP72-2086 
testigo 
DFG 2.356 CG12-621017 0.463 CG12-621017 -1.203 




CG12-135018 ABCDEFG 1.597 CG12-324191 0.082   
CG12-621017 D 1.271 
CP72-2086 
Testigo 
0.057   
CP73-1547 ABCDEFG 1.204     
CG12-324191 ADEFG 1.107     
 
 Los mejores genotipos (Tabla 4.29) según la concentración de sacarosa (CP1, pol_6, 
brixjugo_7, purity_8, brixprom_1; Figura 4.16.a) fueron en total 8 (~25% de la fracción 
superior): CG12-253007, CP73-1547, CG12-621017, CG12-135018, CG12-324191, CP72-
2086, CG12-337006, y CG12-610018. De estos genotipos, según los scores correspondientes 
a la CP2, los que mejor se expresaron con respecto a las variables relacionadas con la 
acumulación de biomasa (principalmente peso5stalk_2, diam_11, fiber_14 y oqueinter_4; 
Figura 4.16.b) fueron: CG12-253007, CP73-1547, CG12-621017, CG12-135018, y CG12-
324191. Finalmente, de acuerdo con los scores correspondientes en la CP3 (flower_12, 
pith_13, alt_10, peso5stalk_2 y oqueleve_3; Figura 4.16), los genotipos con el mejor 
desempeño fueron CG12-610018, CG12-135018, y CG12-621017. En este caso, debido a que 
las cargas (Eigenvectors) fueron de orden negativo (Tabla 4.11), los genotipos con mejor 
desempeño fueron aquellos cuyos scores eran los más bajos (10% de la fracción superior de 
todos los genotipos en evaluación). De esta manera, se seleccionaron a los genotipos que, 
equilibradamente, presenten el mejor desempeño fenotípico. 
 Con el anterior procedimiento se buscó un equilibrio en la selección entre concentración 
de sacarosa, acumulación de biomasa y calidad interna de los tallos. A primera vista, al 
observar los listados de genotipos, podría esperarse que el genotipo CG12-337006 fuera el 
primer seleccionado según la CP1. Sin embargo, para el resto de caracteres relacionados con 
la acumulación de biomasa y la calidad interna de los tallos, este genotipo no cumple 
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satisfactoriamente con todos los caracteres, por tanto no fue seleccionado. Lo que se buscó 
con este sistema de selección anidada fue la selección de aquellos genotipos que presentaran 
un equilibrio entre concentración de sacarosa, acumulación de biomasa y calidad interna de 
los tallos. 
4.13.1.5 TAH (t De Azúcar Por ha) y BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) 
 Originalmente, TAH no se consideró como un índice. Sin embargo, por la forma del 
cálculo, este valor puede ser considerado como tal. En la sección de Materiales y Métodos se 
indicaron los detalles sobre el cálculo de TAH y algunos elementos sobre las bases teóricas de 
éste carácter. En todo caso, TAH es un valor importante de referencia por cuanto es la 
variable de mayor importancia en la selección de las nuevas variedades de caña de azúcar en 
el programa de mejora genética de caña de azúcar de CENGICAÑA. 
 En un resumen de los valores relacionados con el índice de desempeño TAH (Tabla 
4.30), se aprecia el valor fenotípico promedio (en este caso, también reflejado en la varianza 
genotípica); el valor de la heredabilidad (H
2
) relativamente bajo para este carácter en este 
conjunto de datos; y el valor estimado de mejoramiento genético (Estimated Breeding Value), 
que es el valor que equivale a la varianza específica relacionada con el desempeño fenotípico 
imputable a los efectos de los genes relacionados con el carácter.  


















TAH 18.76 ± 5.71 5.980 25.610 0.318 10.055 
 H2= heredabilidad en el sentido amplio 
 
  
 El valor fenotípico medio fue bajo (Tabla 4.30) comparado con el resto de conjuntos de 
datos evaluados (Tabla 4.2), solamente superior al conjunto de datos medio_flor_1ª_soca, y 
con un desempeño similar al conjunto medio_no_flor_1ª_soca. En general, como se indicó, 
en este conjunto de datos se recabaron valores bajos para la acumulación de biomasa, como 
consecuencia de un crecimiento limitado de las plantas debido a las condiciones limitantes del 
suelo en el que se instaló este experimento. Este conjunto de datos presentó el valor más bajo 
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de heredabilidad, lo cual se debió a una mayor variabilidad de la respuesta de cada genotipo 
en cada repetición, lo que se vio también reflejado en un bajo valor de mejora genética 
(Breeding value). En todo caso, los valores de TAH se presentaron como una opción para la 
valoración de los genotipos en este conjunto de datos. 
 Por otro lado, el solo uso del TAH como un índice de desempeño pudo ser utilizado en un 
esquema de análisis para un modelo lineal mixto, donde se puede considerar como efecto fijo 
a los materiales genéticos (ENTRY), y como efectos aleatorios a los componentes del modelo 
relacionados con las repeticiones y los bloques incompletos (ver modelo en la sección de 
Materiales y Métodos).  
 Para este conjunto de datos se observó que la variable TAH mostró una aceptable 
distribución de los residuos (Figura 4.30.a), y una tendencia aceptable como variable de 
distribución normal (Figura 4.30.b); por tanto, los datos, en términos generales, fueron 




Figura 4.30. Gráficos de residuos (a) y de cuantiles (b) sobre la distribución de los datos de las observaciones 
para la variable/índice TAH (t de azúcar por ha) en el conjunto de datos “litoral_flor_1ª_soca”. 
 Con este conjunto de datos se realizó un Análisis de Varianza para un modelo mixto 
según el modelo lineal aditivo mixto (ver Materiales y Métodos). El factor variedad (ENTRY) 
se estableció como un efecto fijo, mientras que el resto de factores fueron considerados 
 a 
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aleatorios. La fuente variedad, ENTRY (efecto fijo), no mostró diferencias significativas en los 
promedios del factor genotipo (F= 1.4771; p>F= 0.175) para este conjunto de datos.  
 En el presente estudio, BLUP se aplicó a la variable/índice TAH, ya que refleja en buena 
medida las tendencias del desempeño de cada genotipo, e incluye una serie de mediciones que 
involucran medidas de producción de biomasa y concentración de azúcar en cada genotipo en 
estudio. Por otro lado, el TAH es un indicativo para el fitomejorador de un buen nivel de 
desempeño de los genotipos en evaluación. BLUP tiene la propiedad de acercar las lecturas 
hacia la media de la variable (Piepho et al., 2008; Hill y Rosenberg, 1985), y resulta en un 
valor que reduce el error de sesgo de la variable de la cual es originado, en este caso el TAH. 
 La estimación de BLUP para TAH (Figura 4.31) mostró una distribución del número de 
genotipos (frecuencias) según rangos de los valores de BLUP (los cuales van desde -3 hasta 
+3 en rangos de uno en uno). Se observó que el mayor número de genotipos presentaron 
valores negativos, aquellos que se asociaron principalmente con genotipos con bajos niveles 




Figura 4.31. Distribución de las frecuencias de los BLUPs. 
 
 Por otro lado, y en concordancia con la asociación de cada BLUP con su respectivo valor 
de TAH (Figura 4.32), una de las propiedades de BLUP es la aproximación de los 
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estimadores hacia la media de la variable de la cual se deriva (Piepho et al., 2008; Hill y 
Rosenberg, 1985), de tal manera que pueda utilizarse el estimador como una mejor opción de 
la valoración genotípica, en este caso con respecto al TAH, ya que BLUP presentará una 
menor desviación que la que presenta la variable de la cual es estimado.  
 
 
Figura 4.32. Relación BLUP con las medias de TAH. 
 
 Los valores que se desviaron de la línea media diagonal en la Figura 4.32 (la media del 
TAH), son acercados por BLUP a dicha línea, de tal manera que su valoración se acerca más a 
los valores que son más comunes para todos los genotipos en evaluación Esta ventaja permite 
hacer una selección más precisa, utilizando los valores de BLUP en lugar de los valores 
originales de TAH. En este caso, al aplicar el 10% de presión de selección sobre la base de los 
BLUPs, se observó que si se hubiese hecho la selección de la fracción superior (10%) por 
TAH (Tabla 4.31), el mejor tercer genotipo seleccionado hubiera sido CG12-620011, ya que 
presentó un valor mayor; sin embargo, la estimación insesgada que se hace con el cálculo de 
BLUP, permite acercar el estimador con más precisión a la media y, en consecuencia, se hace 
un ajuste que hace que el genotipo sujeto de selección sea el CG12-253007. No se considera 
para la selección el genotipo CG98-78, ya que este es un testigo dentro de la evaluación. Si 
bien, en este caso, las diferencias entre los genotipos en cuestión fueron relativamente 
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pequeñas con respecto al TAH, el uso de BLUP puede ser un elemento relevante para tomar la 
decisión de seleccionar uno u otro genotipo.  
 
Tabla 4.31. Ordenamiento descendente de la fracción superior (23%) de genotipos según los valores de BLUP. 
Genotipo TAH BLUP 
CG12-335003 25.89 2.131 
CG12-030018 25.32 2.025 
CG98-78 (Testigo) 25.05 2.013 
CG12-253007 24.65 1.929 
CG12-620011 24.69 1.821 
CG12-032010 23.93 1.615 
CP72-2086 23.54 1.492 
  
 
4.13.1.6 Regresión Logit para establecer relaciones entre índices y la base de 
comparación de selección por competencia para el conjunto de datos 
medio_flor_plantía 
 Con los resultados obtenidos hasta ahora, en este conjunto de datos y, así mismo, con el 
resto de conjunto de datos, resulta en cierta manera complicado establecer cuál o cuáles de los 
índices pueden representar una mejor opción para su uso en cada conjunto de datos. La 
competencia de selección por parte del fitomejorador resulta, en buena medida, un buen nivel 
de comparación si se cumple con algunas condiciones por parte del mismo: experiencia, 
preparación académica, conocimiento claro y muy específico del cultivo, éxito en la 
liberación de genotipos, etcétera.  
 Para el presente estudio se ha definido que la selección por competencia cumple en buena 
medida con las condiciones indicadas. En ese sentido, se procedió a realizar una comparación 
del conjunto de índices para cada genotipo en evaluación con respecto a la evaluación y 
selección por competencia por parte del fitomejorador. 
 Debido a que el resultado final de una selección por parte del fitomejorador es positiva 
(si) o negativa (no), ésta se constituye como una variable binomial con solo dos posibles 
resultados. Por tal razón, se procedió a realizar una serie de ajustes de modelos lineales Logit 
(Manning, 2007; Everitt, 2014) con el objeto de establecer la calidad de dichas relaciones. El 
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procedimiento se presentó con mayor detalle en la sección de Materiales y Métodos y la 
sección de Introducción. 
 En general, según el Pseudo-r2 ningún índice mostró significación con la base de 
comparación (Tabla 4.32), por lo que no se mostraron como una opción aceptable en este 
conjunto de datos. Si bien se encontró esta falta de relación, es importante señalar que 
solamente en este conjunto de datos se encontró tal tendencia. En el resto de conjuntos de 
datos se obtuvo relaciones con valores que van de medios a altos. Se observa en la columna 
de Eficiencia que los dos índices de más alta eficiencia fueron TAH y BLUP, con los valores 
más altos de Pseudo-r
2
 (Tabla 4.32). 
Tabla 4.32. Valores de Pseudo r2 de McFadden de una regresión Logit para el modelo general ln[p/(1-p)] = a + 





Pseudo-r2 con la 
base selección por 
competencia 
Eficiencia con 
respecto al r2 
más alto 
TAH Ln[Si/(1-Si)] = -2.59561 + 0.1473TAH 0.088 0.070  1.00 
BLUP Ln[Si/(1-Si)] = 0.1492 + 0.4599BLUP 0.109 0.062 0.88 
CP2 Ln[Si/(1-Si)] = 0.1486 + 0.3479CP2 0.229 0.035 0.50 
ESIM Ln[Si/(1-Si)] = 0.1371 + 0.2331ESIM 0.376 0.019 0.28 
RESIM Ln[Si/(1-Si)] = 0.1371 + 0.2248RESIM 0.383 0.018 0.26 
CP3 Ln[Si/(1-Si)] = 0.1370 + 0.2853CP3 0.386 0.018 0.26 
CP1 Ln[Si/(1-Si)] = 0.1406 - 0.1068CP1 0.643 0.005 0.07 
KN Ln[Si/(1-Si)] = 0.13353 - 0.01292KN 0.981 <0.0001 0.00 
Smith Ln[Si/(1-Si)] = 0.1335 - 0.0049Smith 0.994 <0.0001 0.00 
a=intercepto, b=coeficiente, X=Índice, e=término del error, p=probabilidad de ocurrencia de “si”, 1-p=probabilidad de 
ocurrencia de “no”.  
 
 Es razonable que tanto los valores de TAH como de BLUP fueran los que presentaron los 
índices de correlación más altos con la base de selección por competencia, ya que la selección 
por competencia está altamente influida por dos grandes factores: producción de biomasa y 
concentración de azúcar. En este sentido TAH fue calculado a partir de la acumulación de 
biomasa y de la concentración de azúcar, y BLUP fue el mejor estimador insesgado de TAH.  
 Si se omite el uso de TAH y BLUP de TAH en este conjunto de datos, el índice CP2 se 
presenta como uno de los mejores, con una eficiencia del 50%. El índice CP2 está asociado 
con algunas variables de acumulación de biomasa (peso5stalk_2 y diam_11). En todo caso es 
importante remarcar que ninguno de los índices presentó un buen nivel de asociación con la 
base de comparación en la selección (selección por competencia), por lo que en este caso no 
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son aplicables en la forma que fueron calculados. En este sentido, puede hacerse una re-
selección de las variables que se utilizan para el cálculo de los índices y verificar las 
tendencias, es decir, no utilizar todas las 14 variables y, de esta manera, verificar si puede 
encontrar un mejor ajuste de los índices.  
 Los valores de Pr (>χ
2
) para los modelos de TAH y BLUP fueron no significativos (p > 
0.05), los valores de Pseudo-r
2
 de McFadden también fueron bajos (Tabla 4.32), como lo 
fueron los niveles de regresión de las curvas correspondientes (Figura 4.33). Por otro lado, los 
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Figura 4.33. Gráficos de Regresión lineal Logit para la relación entre la base de comparación de selección por 
competencia (“Si” o “No”) con seis índices de selección: a) TAH (t de azúcar por ha); b) BLUP de TAH; c) CP2; 
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4.13.2 Índices de selección para el conjunto de datos medio no flor 1ª soca 
(medio_no_flor_1ª_soca) 
4.13.2.1 Análisis de correlación entre índices 
 Para este conjunto de datos se obtuvo un buen nivel de expresión fenotípica reflejado en 
elevados valores de TAH, como producto de una mayor acumulación de biomasa en términos 
del peso de cinco tallos, mayor altura y diámetro. Una particularidad de este experimento 
(estrato medio, variedades no_flor), el cual aglutinó dos conjuntos de datos (plantía y primera 
soca), es que fue el experimento donde más variedades fueron seleccionadas, siguiendo la 
base de comparación de este estudio Selección por competencia del fitomejorador, debido al 
elevado nivel de expresión fenotípica que presentaron los genotipos en los dos ciclos de 
evaluación. 
 En este otro grupo de correlaciones (Tabla 4.33) se observó el mismo patrón que el que se 
discutió anteriormente para los índices presentados en el conjunto de datos anterior (Tabla 
4.22). Estas asociaciones fueron más marcadas entre el TAH y el BLUP, así como la 
correlación entre ESIM y RESIM. En este sentido, cada par de índices pueden considerarse 
como intercambiables o bien considerarse en esencia lo mismo. Las correlaciones entre la 
CP1 y los índices Smith, RESIM y ESIM indicaron que las variables relacionadas con el 
azúcar fueron las que influyeron estos índices. Además, se observó que los índices Smith, 
RESIM y ESIM también fueron afectados por las variables relacionadas con la calidad interna 
del tallo (pith_13, flower_12 y oqueleve_3) y por la variable de acumulación de biomasa 
peso5stalk_2. Lo anterior se desprende de la correlación de estos índices con la CP2. Si bien 
el TAH recoge en su valor la participación pol_6 y peso5stalk_2, tanto este índice como 
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Tabla 4.33. Correlación de Pearson y nivel de significación entre los valores de los nueve índices obtenidos 
para el conjunto de datos “medio_no_flor_1ª_soca”. 
 TAH BLUP ESIM RESIM KN Smith CP1 CP2 CP3 
TAH  **** NS NS NS NS NS NS **** 
BLUP 0.99  NS NS NS NS NS NS **** 
ESIM 0.05 0.07  **** NS * **** NS NS 
RESIM 0.10 0.12 0.99  NS ** **** NS NS 
KN 0.21 0.20 0.00 0.07  NS NS NS ** 
Smith 0.06 0.04 -0.34 -0.37 0.06  NS NS NS 
CP1 -0.01 -0.01 -0.54 -0.54 -0.01 0.22  NS NS 
CP2 -0.08 -0.10 -0.21 -0.23 0.04 0.21 0.03  NS 
CP3 0.69 0.70 0.10 0.16 0.41 -0.07 0.00 -0.03  
Códigos para la significación estadística: ****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
  
4.13.2.2 Índice “Smith” y “Restrictive Kempthorne and Nordskog Selection Index” 
(Índice KN) 
 En la Tabla 4.34 se presentan los valores promedio de las variables de respuesta y los 
valores de los índices Smith (en orden descendente) y KN y TAH, éste último como 
referencia de productividad, para este conjunto de datos.  
 En general, los índices Smith y KN (salidas de RINDSEL y la selección del 10%) no se 
correlacionaron (r = -0.18, NS), si bien se considera que KN es una derivación teórica de 
Smith. Posiblemente, debido a las restricciones en las variables en KN (ver Materiales y 
Métodos epígrafe 3.6.6.2), la correlación entre el índice y el VMG fue menor que el que 
presentó Smith. Las selecciones que se obtuvieron con KN fueron variedades con valores 
bajos de peso5stalk_2 principalmente, es decir, que no ponderó apropiadamente esta variable. 
En el caso de Smith, sí ponderó apropiadamente el peso5stalk_2, pero no la concentración de 
azúcar (pol_6). En este sentido, ambos índices no seleccionaron variedades que combinaran 
apropiadamente estos dos componentes. Esto está correlacionado con los niveles de 
heredabilidad de las variables en estudio (Tabla 4.7) de los materiales no_flor del estrato 
medio, en donde las variables que más ponderaron fueron pith_13, fiber_14, y diam_11. 
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Tabla 4.34. Valores promedio de 14 variables de estudio en cada genotipo en evaluación y los valores 
































































































































 CG12-132 9.9 85.7 58.8 79.5 20.4 15.8 21.5 91.8 11.8 2.4 30.0 100.0 100.0 11.23 0.30 0.70 23.5 
 CP72-2086 6.7 67.7 56.5 79.5 22.9 16.0 21.7 90.9 10.4 2.5 26.8 100.0 100.0 12.57 0.46 0.44 17.0 
 CG12-008054 8.2 76.3 58.8 79.6 21.5 16.0 21.6 90.2 10.9 2.5 28.4 100.0 100.0 12.36 0.39 0.41 21.7 
 CG12-133 8.7 77.2 54.6 79.5 21.7 15.7 21.4 91.9 11.7 2.5 27.9 100.0 94.3 11.41 0.60 0.38 19.1 
 CG12-637001 7.0 74.8 52.9 78.6 21.4 15.6 21.1 91.1 11.0 2.6 28.0 100.0 95.3 11.86 0.72 0.38 12.9 
 CG12-531020 7.1 83.8 53.0 78.8 21.2 16.7 22.1 91.9 12.0 2.5 23.2 100.0 90.8 12.01 -0.06 0.35 16.7 
 CG12-317043 6.6 66.6 34.5 79.2 21.5 15.8 21.2 90.4 10.6 2.3 26.6 100.0 100.0 12.12 -0.46 0.35 15.6 
 CG12-606102 6.0 85.9 52.7 75.8 20.4 15.3 21.0 88.6 15.3 2.5 25.8 84.8 71.0 13.30 0.29 0.31 19.8 
 CG12-606100 5.8 82.2 58.8 79.2 21.7 16.1 21.6 90.7 12.4 2.4 24.3 100.0 99.0 12.07 -0.11 0.27 17.8 
 CG12-533002 6.7 86.5 58.8 79.4 21.4 16.2 21.8 90.7 13.6 2.5 24.5 100.0 100.0 11.28 0.03 0.24 22.2 
 CG12-125 6.5 83.8 57.5 79.0 21.8 16.5 21.9 91.3 12.5 2.4 23.3 100.0 100.0 12.40 -0.38 0.21 19.5 
 CG12-629011 6.7 67.9 42.4 78.9 21.7 16.3 21.7 91.2 12.7 2.4 24.6 99.7 99.3 13.83 -0.37 0.20 18.6 
 CG12-627037 5.5 86.5 58.8 79.3 21.2 16.3 21.3 92.1 11.0 2.6 21.2 100.0 100.0 13.94 0.20 0.20 23.3 
 CG12-324185 7.5 77.0 43.1 79.8 20.9 16.2 21.3 92.0 11.3 2.4 26.8 100.0 96.8 13.62 -0.31 0.17 18.2 
 CG12-564013 7.2 74.6 58.4 77.8 21.5 15.9 21.3 90.4 11.3 2.4 27.9 84.5 97.5 11.77 -0.04 0.17 13.8 
 CG12-548002 7.5 79.2 41.5 73.3 20.8 16.2 21.6 91.3 11.4 2.2 24.1 100.0 99.8 11.01 -0.87 0.15 19.9 
 CG12-332015 6.7 82.3 58.6 79.3 23.0 16.7 22.1 92.1 10.4 2.3 24.2 100.0 100.0 12.62 -0.53 0.13 16.8 
 CG12-626007 6.3 74.5 47.6 76.9 21.6 15.4 21.0 89.0 13.9 2.3 23.9 84.8 71.0 13.13 -0.35 0.12 15.9 
 CG12-317020 8.5 67.1 44.3 76.6 21.2 15.9 21.6 90.1 12.7 2.4 27.1 100.0 98.8 10.70 -0.10 0.11 15.7 
 CG12-324187 6.7 74.1 56.4 79.2 21.1 16.7 21.8 92.9 12.7 2.5 24.1 100.0 99.8 13.17 -0.33 0.09 20.3 
 CG12-126 8.5 70.5 54.5 78.0 21.1 16.4 21.6 92.0 11.0 2.5 24.0 100.0 100.0 12.25 -0.06 0.05 20.4 
 CP88-1165 9.2 76.7 46.6 77.7 22.3 16.8 22.2 91.9 10.2 2.5 26.1 84.5 97.5 12.48 -0.12 0.01 17.9 
 CG12-512013 8.0 76.2 50.2 76.4 22.3 17.4 22.7 93.0 11.0 2.5 25.7 100.0 85.0 12.63 -0.03 0.00 20.3 
 CG12-135 7.1 73.6 53.2 78.7 21.2 15.9 21.3 90.9 13.5 2.7 26.3 100.0 93.3 12.58 0.40 -0.04 21.3 
 CG12-324156 7.2 78.7 44.0 79.3 21.9 16.4 21.8 91.6 12.8 2.6 25.9 100.0 66.5 13.39 0.38 -0.06 18.4 
 CG12-122 7.0 70.6 54.1 79.3 20.9 15.5 20.6 91.2 12.6 2.5 23.6 100.0 100.0 14.62 0.11 -0.06 20.5 
 CG12-318012 7.4 75.9 33.4 79.0 22.0 16.6 21.9 92.4 11.2 2.7 29.6 100.0 94.8 13.68 0.24 -0.08 22.1 
 CG12-121 6.2 76.5 54.1 79.2 22.1 15.7 21.0 90.6 12.2 2.6 26.3 100.0 97.3 12.71 0.42 -0.08 15.4 
 CG12-534006 7.4 83.8 58.4 79.3 21.6 16.0 21.3 91.2 12.3 2.3 25.1 100.0 100.0 10.82 -0.47 -0.09 16.0 
 CG12-333077 6.3 80.1 57.2 76.9 22.9 17.0 22.4 92.3 12.6 2.6 24.4 100.0 93.5 12.39 0.12 -0.10 18.2 
 CG12-512009 7.6 73.9 53.2 77.6 22.7 16.7 22.0 92.1 11.2 2.6 25.6 100.0 94.3 12.68 0.16 -0.11 19.2 
 CG12-318022 8.3 72.2 46.2 72.7 21.9 16.6 22.0 92.2 10.5 2.6 27.2 100.0 94.8 13.33 0.04 -0.12 16.3 
 CG12-130 9.9 70.4 55.8 78.3 20.2 15.9 21.0 91.6 11.0 2.5 28.1 100.0 100.0 11.52 -0.21 -0.13 24.5 
 CG12-324147 6.2 83.9 54.7 78.0 21.9 16.1 21.6 90.9 14.9 2.5 23.1 100.0 65.5 13.57 0.08 -0.13 20.8 
 CG12-360009 7.9 66.6 50.3 79.3 22.0 16.4 21.6 92.1 10.6 2.6 26.0 100.0 100.0 13.15 0.21 -0.14 18.1 
 CG12-034098 8.4 78.2 59.0 79.0 22.7 16.9 22.3 91.7 11.7 2.6 26.5 100.0 100.0 12.35 0.18 -0.17 19.8 
 CG12-229005 8.6 78.4 48.7 76.1 21.2 16.3 21.7 91.1 14.3 2.7 27.7 100.0 97.8 12.36 0.45 -0.18 31.2 
 CG12-324084 7.3 76.4 49.1 72.7 21.9 16.0 21.3 90.8 12.0 2.3 24.3 100.0 96.0 13.21 -0.52 -0.22 19.4 
Resultados 
 



































































































































                   
 CG12-606012 5.5 75.2 46.2 79.4 23.3 17.0 22.2 92.9 11.4 2.3 23.2 100.0 94.5 11.92 -0.63 -0.24 13.0 
 CG12-332013 7.4 84.4 58.8 79.4 22.9 16.7 21.9 92.8 10.6 2.3 24.0 100.0 100.0 12.74 -0.74 -0.24 14.5 
 CG12-317044 7.1 65.9 55.3 78.8 22.5 16.6 21.8 92.4 11.0 2.6 25.9 100.0 95.3 12.19 0.14 -0.26 17.0 
 CG12-570001 6.3 74.6 29.3 72.9 21.4 16.2 21.3 92.6 12.1 2.3 23.3 100.0 95.3 11.92 -0.73 -0.28 14.3 
 CG12-124 6.0 80.3 58.8 79.2 23.5 16.5 21.9 91.7 13.0 2.5 24.1 100.0 100.0 13.39 -0.01 -0.28 16.9 
 CG12-057019 7.6 81.1 59.0 79.3 23.0 16.5 21.9 91.2 11.5 2.8 28.5 100.0 97.3 11.19 0.72 -0.28 17.0 
 CG12-330036 7.2 77.1 57.3 79.2 22.3 17.1 22.2 93.7 12.5 2.5 24.2 100.0 100.0 12.43 -0.38 -0.32 20.4 
 CG98-78 9.8 75.7 38.5 79.1 22.2 16.3 21.5 92.3 10.0 2.7 28.1 100.0 92.5 13.06 0.43 -0.43 16.1 
 CG12-337009 7.3 67.3 51.6 77.8 22.3 16.4 21.5 92.5 11.1 2.7 26.1 100.0 93.5 12.84 0.31 -0.44 16.3 
 CG12-MSING#4 7.4 73.9 39.0 79.1 22.2 16.4 21.5 92.7 12.2 2.6 26.0 99.7 91.8 13.86 -0.02 -0.48 23.5 
 CG12-123 7.3 76.4 58.8 79.5 22.2 15.9 21.0 91.9 12.1 2.7 22.7 100.0 100.0 14.20 0.42 -0.48 17.3 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra; TAH, t de 
azúcar por ha. 
   Análogamente a lo que se observó en el conjunto de datos medio_flor_plantía, para el 
ensayo medio_no_flor_1ª_soca las selecciones que se realizaron en Smith y KN fueron 
diferentes excepto por la variedad CG12-637001, que fue la última opción para Smith y la 
primera para KN (Tabla 4.35). 











Covarianza entre el 
índice y el VMG 
6.724 CG12-132 0.696 
Varianza del índice 0.110 CP72-2086 0.444 
Varianza del VMG 189.949 CG12-008054 0.413 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.999 CG12-133 0.381 
  CG12-637001 0.380 
KN 
Covarianza entre el 
índice y el VMG 
1.648 CG12-637001 0.722 
Varianza del índice 0.022 CG12-057019 0.719 
Varianza del VMG 189.949 CG12-133 0.595 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.810 CP72-2086 0.463 
  CG12-229005 0.451 
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4.13.2.3 Eigenanalysis-based Selection Index Method (ESIM) y Restrictive 
Eigenanalysis-based Selection Index Method (RESIM) 
 Los valores de los índices ESIM y RESIM para el conjunto de datos 
medio_no_flor_1ª_soca se presentan en la Tabla 4.36, con los valores promedio de cada 
variable y el de los dos índices mencionados, así como los valores para TAH como términos 
de referencia. 
 Como se explicó en la sección de correlaciones, se comprobó que ambos índices, ESIM y 
RESIM (salidas de Rindsel), fueron prácticamente intercambiables (Tabla 4.37) y, en general, 
presentaron las mismas selecciones, excepto por los genotipos CG12-606012 y CG12-057019, 
los cuales fueron las últimas opciones de selección para ESIM y RESIM, respectivamente. 
Ambos índices privilegiaron la concentración de azúcar (pol_6)) sobre el resto de variables. 
Sin embargo, ambos índices no fueron capaces de recoger apropiadamente la participación de 
las variables asociadas a la acumulación de biomasa, la cual es también muy importante. En 
este sentido, estos dos índices parecen no equilibrar las cargas correspondientes para los dos 
tipos de variables: acumulación de biomasa (peso5stalk_2, alt_9, diam_11) y la 
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Tabla 4.36. Valores promedio de 14 variables de estudio en cada genotipo en evaluación y los valores 



































































































































 CG12-229005 8.6 78.4 48.7 76.1 21.2 16.3 21.7 91.1 14.3 2.7 27.7 100 98 12.4 0. 58 0.78 31.3 
 CG12-130 9.9 70.4 55.8 78.3 20.2 15.9 21.0 91.6 11.0 2.5 28.1 100 100 11.5 -1.71 -1.41 24.5 
 CG12-132 9.9 85.7 58.8 79.5 20.4 15.8 21.5 91.8 11.8 2.4 30.0 100 100 11.2 -1.11 -1.03 23.5 
 CG12-MSING#4 7.4 73.9 39.0 79.1 22.2 16.4 21.5 92.7 12.2 2.6 26.0 100 92 13.9 0.41 0.58 23.5 
 CG12-627037 5.5 86.5 58.8 79.3 21.2 16.3 21.3 92.1 11.0 2.6 21.2 100 100 13.9 -0.70 -0.33 23.3 
 CG12-533002 6.7 86.5 58.8 79.4 21.4 16.2 21.8 90.7 13.6 2.5 24.5 100 100 11.3 -0.05 -0.07 22.3 
 CG12-318012 7.4 75.9 33.4 79.0 22.0 16.6 21.9 92.4 11.2 2.7 29.6 100 95 13.7 1.33 1.53 22.1 
 CG12-008054 8.2 76.3 58.8 79.6 21.5 16.0 21.6 90.2 10.9 2.5 28.4 100 100 12.4 -0.61 -0.60 21.7 
 CG12-135 7.1 73.6 53.2 78.7 21.2 15.9 21.3 90.9 13.5 2.7 26.3 100 93 12.6 -0.94 -0.65 21.3 
 CG12-324147 6.2 83.9 54.7 78.0 21.9 16.1 21.6 90.9 14.9 2.5 23.1 100 66 13.6 -0.19 -0.22 20.8 
 CG12-122 7.0 70.6 54.1 79.3 20.9 15.5 20.6 91.2 12.6 2.5 23.6 100 100 14.6 -2.81 -2.48 20.5 
 CG12-330036 7.2 77.1 57.3 79.2 22.3 17.1 22.2 93.7 12.5 2.5 24.2 100 100 12.4 2.36 2.33 20.4 
 CG12-126 8.5 70.5 54.5 78.0 21.1 16.4 21.6 92.0 11.0 2.5 24.0 100 100 12.3 -0.01 0.10 20.4 
 CG12-512013 8.0 76.2 50.2 76.4 22.3 17.4 22.7 93.0 11.0 2.5 25.7 100 85 12.6 3.67 3.53 20.3 
 CG12-324187 6.7 74.1 56.4 79.2 21.1 16.7 21.8 92.9 12.7 2.5 24.1 100 100 13.2 0.75 0.90 20.3 
 CG12-548002 7.5 79.2 41.5 73.3 20.8 16.2 21.6 91.3 11.4 2.2 24.1 100 100 11.0 -0.97 -1.20 19.9 
 CG12-034098 8.4 78.2 59.0 79.0 22.7 16.9 22.3 91.7 11.7 2.6 26.5 100 100 12.3 2.43 2.27 19.8 
 CG12-606102 6.0 85.9 52.7 75.8 20.4 15.3 21.0 88.6 15.3 2.5 25.8 85 71 13.3 -2.61 -2.46 19.8 
 CG12-125 6.5 83.8 57.5 79.0 21.8 16.5 21.9 91.3 12.5 2.4 23.3 100 100 12.4 0.40 0.21 19.5 
 CG12-324084 7.3 76.4 49.1 72.7 21.9 16.0 21.3 90.8 12.0 2.3 24.3 100 96 13.2 -1.16 -1.40 19.4 
 CG12-512009 7.6 73.9 53.2 77.6 22.7 16.7 22.0 92.1 11.2 2.6 25.6 100 94 12.7 1.52 1.41 19.2 
 CG12-133 8.7 77.2 54.6 79.5 21.7 15.7 21.4 91.9 11.7 2.5 27.9 100 94 11.4 -1.04 -1.02 19.1 
 CG12-629011 6.7 67.9 42.4 78.9 21.7 16.3 21.7 91.2 12.7 2.4 24.6 100 99 13.8 -0.11 -0.28 18.6 
 CG12-324156 7.2 78.7 44.0 79.3 21.9 16.4 21.8 91.6 12.8 2.6 25.9 100 67 13.4 0.66 0.79 18.4 
 CG12-333077 6.3 80.1 57.2 76.9 22.9 17.0 22.4 92.3 12.6 2.6 24.4 100 94 12.4 2.66 2.49 18.2 
 CG12-324185 7.5 77.0 43.1 79.8 20.9 16.2 21.3 92.0 11.3 2.4 26.8 100 97 13.6 -0.93 -0.76 18.2 
 CG12-360009 7.9 66.6 50.3 79.3 22.0 16.4 21.6 92.1 10.6 2.6 26.0 100 100 13.2 0.34 0.48 18.1 
 CP88-1165 9.2 76.7 46.6 77.7 22.3 16.8 22.2 91.9 10.2 2.5 26.1 85 98 12.5 1.72 1.48 17.9 
 CG12-606100 5.8 82.2 58.8 79.2 21.7 16.1 21.6 90.7 12.4 2.4 24.3 100 99 12.1 -0.62 -0.69 17.8 
 CG12-123 7.3 76.4 58.8 79.5 22.2 15.9 21.0 91.9 12.1 2.7 22.7 100 100 14.2 -1.11 -0.81 17.3 
 CG12-057019 7.6 81.1 59.0 79.3 23.0 16.5 21.9 91.2 11.5 2.8 28.5 100 97 11.2 1.52 1.57 17.0 
 CP72-2086 6.7 67.7 56.5 79.5 22.9 16.0 21.7 90.9 10.4 2.5 26.8 100 100 12.6 -0.26 -0.48 17.0 
 CG12-317044 7.1 65.9 55.3 78.8 22.5 16.6 21.8 92.4 11.0 2.6 25.9 100 95 12.2 0.96 1.02 17.0 
 CG12-124 6.0 80.3 58.8 79.2 23.5 16.5 21.9 91.7 13.0 2.5 24.1 100 100 13.4 0.97 0.73 17.0 
 CG12-332015 6.7 82.3 58.6 79.3 23.0 16.7 22.1 92.1 10.4 2.3 24.2 100 100 12.6 1.14 0.73 16.8 
 CG12-531020 7.1 83.8 53.0 78.8 21.2 16.7 22.1 91.9 12.0 2.5 23.2 100 91 12.0 1.21 1.20 16.7 
 CG12-318022 8.3 72.2 46.2 72.7 21.9 16.6 22.0 92.2 10.5 2.6 27.2 100 95 13.3 1.32 1.28 16.3 
 CG12-337009 7.3 67.3 51.6 77.8 22.3 16.4 21.5 92.5 11.1 2.7 26.1 100 94 12.8 0.39 0.61 16.3 
Continuación Tabla 4.36                    
 CG98-78 9.8 75.7 38.5 79.1 22.2 16.3 21.5 92.3 10.0 2.7 28.1 100 93 13.1 0.38 0.60 16.1 
 CG12-534006 7.4 83.8 58.4 79.3 21.6 16.0 21.3 91.2 12.3 2.3 25.1 100 100 10.8 -1.26 -1.35 16.0 
 CG12-626007 6.3 74.5 47.6 76.9 21.6 15.4 21.0 89.0 13.9 2.3 23.9 85 71 13.1 -2.83 -3.10 16.0 
 CG12-317020 8.5 67.1 44.3 76.6 21.2 15.9 21.6 90.1 12.7 2.4 27.1 100 99 10.7 -0.78 -0.92 15.7 
 CG12-317043 6.6 66.6 34.5 79.2 21.5 15.8 21.2 90.4 10.6 2.3 26.6 100 100 12.1 -1.93 -2.10 15.7 
 CG12-121 6.2 76.5 54.1 79.2 22.1 15.7 21.0 90.6 12.2 2.6 26.3 100 97 12.7 -1.61 -1.44 15.4 
 CG12-332013 7.4 84.4 58.8 79.4 22.9 16.7 21.9 92.8 10.6 2.3 24.0 100 100 12.7 0.82 0.50 14.5 
 CG12-570001 6.3 74.6 29.3 72.9 21.4 16.2 21.3 92.6 12.1 2.3 23.3 100 95 11.9 -1.03 -1.08 14.3 
 CG12-564013 7.2 74.6 58.4 77.8 21.5 15.9 21.3 90.4 11.3 2.4 27.9 85 98 11.8 -1.36 -1.36 13.8 
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 CG12-606012 5.5 75.2 46.2 79.4 23.3 17.0 22.2 92.9 11.4 2.3 23.2 100 95 11.9 1.86 1.53 13.0 
 CG12-637001 7.0 74.8 52.9 78.6 21.4 15.6 21.1 91.1 11.0 2.6 28.0 100 95 11.9 -1.70 -1.43 12.9 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra; TAH, t de 
azúcar por ha. 
 
 
Tabla 4.37. Resumen de las Salidas de RINDSEL para los índices ESIM y RESIM para el conjunto de datos 
“medio_no_flor_1ª_soca”. 
 
  VMG: Valor de la Mejora Genética (Breeding value). 
 
 
4.13.2.4 CPs como índices de desempeño para el conjunto de datos 
medio_no_flor_1ª_soca 
  Las funciones lineales generadas después de un ACP se emplearon aquí como índices 
de desempeño. En el acápite 4.10.2 se abordó con más detalle los principales resultados del 
análisis. El total de la variabilidad explicada por las tres primeras CPs para este conjunto de 
datos fue de ~46% (Tabla 4.12). La CP1 (19.8%) estuvo asociada a las variables de 
concentración de azúcar, la CP2 (14.9%) se asoció a las variables pith_13, pop_9, flower_12, 
peso5stalk_2, diam_11 y oqueleve_3. Es decir, la CP2 se asoció a una combinación de 
variables relacionadas con la acumulación de biomasa y calidad interna del tallo. Por otro 










Covarianza entre el 
índice y el VMG 
0.190  CG12-512013 3.629 
Varianza del índice 0.492  CG12-333077 2.657 
Varianza del VMG 0.051  CG12-034098 2.469 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.999  CG12-330036 2.399 
   CG12-606012 1.876 
RESIM 
Covarianza entre el 
índice y el VMG 
0.191  CG12-512013 3.515 
Varianza del índice 0.431  CG12-333077 2.508 
Varianza del VMG 0.070  CG12-330036 2.350 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.999  CG12-034098 2.291 
   CG12-057019 1.603 
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acumulación de biomasa (alt_10, diam_11, peso5stalk_2, y pop_9). Se siguió la propuesta de 
selección anidada según los scores de las CPs, análogamente a cómo se hizo para el conjunto 
de datos anteriores. 
 La CP2 presentó la heredabilidad más alta (Tabla 4.38), seguida por la CP3. La CP1 
presentó el valor más bajo de heredabilidad, lo cual concuerda con los valores individuales de 
heredabilidad de las variables relacionadas con la concentración de azúcar asociados con el 
ensayo de variedades No Flor del estrato medio (Tabla 4.7). Sin embargo, esta CP1 fue la que 
más variabilidad acumuló y contiene a las variables que, en orden de prioridad, debieran ser 
consideradas prioritarias para realizar el ejercicio de selección. 













Valor estimado de Mejora 
genética =H2*(ENTRY + 
RESIDUOS) 
CP1 0 0.92145 1.73532 0.515 2.073 
CP2 0 1.41519 0.66538 0.810 2.088 
CP3 0 0.77193 0.57249 0.729 1.005 
H2= heredabilidad en el sentido amplio 
  
En el Tabla 4.39 se presentan los valores (scores) para la fracción superior del 25% siempre, 
en principio, con respecto a la CP1, seguidos de los mejores scores para la CP2 y, 
seguidamente, lo concerniente a la CP3. Se observa en dicha tabla que los genotipos 
priorizados en cada CP fueron diferentes, excepto para el genotipo CG12-MSING#4, el cual 
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según la CP2 
scores 
 Genotipos 
según la CP3 
scores 
 CG12-606012 -2.443   CG12-126 -2.367   CG12-229005 2.330 
 CG12-512013 -2.296   CG12-MSING#4 -2.226   CG12-MSING#4 2.064 
 CG98-78 -1.889   CG12-337009 -2.141   CG12-318012 1.903 
 CG12-324187 -1.880   CG12-132 -1.385   CG12-606102 1.566 
 CG12-627037 -1.413   CG12-324156 -1.360   CG12-324147 1.505 
 CG12-332015 -1.407   CG12-317020 -0.941   CG12-317044 0.970 
 CG12-318012 -1.399   CG12-229005 -0.936   CG12-627037 0.861 
 CG12-333077 -1.395   CG12-318012 -0.897   CG12-135 0.818 
 CG12-330036 -1.282   CG98-78 -0.895   CG12-629011 0.783 
 CG12-008054 -1.270   CG12-317044 -0.892   CG12-324156 0.780 
 CG12-123 -1.226   CG12-317043 -0.851   CG12-132 0.763 
 CG12-MSING#4 -1.144   CG12-318022 -0.822   CG12-333077 0.760 
 CG12-360009 -1.078    CG12-512009 -0.784    CG12-057019 0.759 
 CG12-324147 -1.058   CG12-130 -0.778   CG12-130 0.715 
 
 El Análisis de Varianza (ANOVA) mostró que las diferencias de las medias con respecto a 
la CP1 son una función de la variación genotípica (variedades) (Pr >F = 0.0175) (Tabla 4.17). 
Con este valor se procedió a una comparación de promedios por pares ajustada por Tukey, la 
cual se presentó en la Figura 4.24, donde se mostraron los resultados relacionados con los 
Análisis de Varianza de las CPs.  
 En la Figura 4.25 se mostró que las diferencias entre genotipos fueron solamente entre el 
genotipo CG12-130 y los últimos tres genotipos, los cuales presentaron los valores (scores) 
más bajos para la CP1. En este sentido, en la fracción superior del 25% de este conjunto de 
datos, los genotipos no presentaron diferencias entre sí, por lo que simplemente se 
seleccionaron los primeros mejores 14 genotipos (25%) (Tabla 4.39), sobre los cuales se 
realizó el ejercicio de selección final con respecto a las CPs. 
 Para ello, se realizó un ejercicio de selección anidada solamente con base en las CP1 y 
CP3, debido a que las cargas en la CP2 no estuvieron bien definidas con alguno de los grupos 
de variables (azúcar, biomasa, y calidad interna del tallo).  
 Una vez más, se nota que cada CP ordena las variedades según la importancia de las 
variables asociadas según los scores para la fracción superior del 25% (eigenvectors) (Tabla 
4.40). El orden de importancia para realizar una selección anidada viene dado por la varianza 
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acumulada de cada CP. En primer lugar se encontró la CP1 por la importancia que tiene la 
concentración de azúcar (Figura 4.20 y 4.21). Le siguió la CP2, la cual no presentó un orden 
claro sobre las variables que estuvieron más asociadas, pith_13, pop_9, flower_12, 
peso5stalk_2, oqueleve_3 y diam_11. En todo caso es una combinación de variables 
relacionadas con la biomasa y la calidad interna del tallo. Por tanto, en este conjunto de datos 
se realizó la selección anidada de la siguiente manera: selección en la CP1 y, dentro de estas 
selecciones, se eligieron los genotipos con los mejores scores correspondientes en la CP2; y 
por último, dentro de estas selecciones, se seleccionaron las variedades con los mejores scores 
en la CP3.  
 Tanto la CP2 como la CP3 incluyeron cargas importantes de las variables relacionadas con 
la acumulación de biomasa, por lo que tuvieron un peso importante en las selecciones. Las 
cargas en las CP1 y CP2 fueron principalmente de signo negativo (Tabla 4.13), por lo que, en 
estas componentes, los mejores genotipos fueron aquellos que presentaron los scores más 
bajos. Las selecciones en la CP1 se realizaron siguiendo, inicialmente, un análisis de varianza 
para un modelo lineal mixto, donde el término del mismo para los genotipos (ENTRY) se 
consideró como fijo, y el resto de los términos del modelo fueron considerados como 
términos aleatorios. Se comprobó que los datos siguen una tendencia apropiada para su 
tratamiento en un Análisis de Varianza (Figura 4.34). 
 
Figura 4.34. Propiedades sobre normalidad de la serie de datos medio_no_flor_1ª_soca. 
 
a b 
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Tabla 4.40. Fracción superior de ~25% inicialmente seleccionada por la CP1 para el conjunto de datos 
medio_no_flor_1ª_soca. Separación de medias mediante el método de Tukey para la CP1. En verde, genotipos 










 CG12-606012 B -2.443  CG12-MSING#4 -2.226  CG12-MSING#4 2.064 
 CG12-512013 B -2.296  CG12-318012 -0.897  CG12-318012 1.903 
 CG98-78 AB -1.889  CG98-78 -0.895  CG12-324147 1.505 
 CG12-324187 AB -1.880  CG12-008054 -0.595  CG12-627037 0.861 
 CG12-627037 AB -1.413  CG12-324187 -0.224  CG12-333077 0.760 
 CG12-332015 AB -1.407  CG12-330036 -0.016   
 CG12-318012 AB -1.399  CG12-360009 0.035   
 CG12-333077 AB -1.395  CG12-606012 0.164   
 CG12-330036 AB -1.282     
 CG12-008054 AB -1.270     
 CG12-123 AB -1.226     
 CG12-MSING#4 AB -1.144     
 CG12-360009 AB -1.078     
 CG12-324147 AB -1.058     
 
4.13.2.5 TAH (t De Azúcar Por ha) y BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) 
 El valor de TAH tuvo un valor intermedio de heredabilidad (Tabla 4.41), con un valor 
genotípico del 34.2%. El resto del valor puede ser imputable al ambiente. En todo caso, TAH 
se presentó como una buena opción de la valoración genética de los genotipos en evaluación, 
según el VMG.  











Valor de Mejora 
genética 
(VMG)=H2*(ENTR
Y + RESIDUOS) 
TAH 18.66 ± 3.33 3.6034 13.8789 0.342 5.97 
H2= heredabilidad en el sentido amplio 
 La varianza ambiental presentó un valor muy superior al de la varianza genotípica para el 
TAH (Tabla 4.41), lo que redundó en un valor bajo de H
2
 y de VMG. Esto, en general, se 
reflejó en una alta variabilidad de respuesta a través de todo el conjunto de genotipos 
evaluados, como producto de una alta incidencia del ambiente. 
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 Si bien el valor fenotípico medio de TAH para este conjunto de datos 
medio_no_flor_1ª_soca fue similar al del anterior conjunto de datos, su desviación fue 
menor, lo cual significa que, en general, presentó valores de TAH más estables y presentó un 
mayor número de genotipos con valores aceptables, comparado con el conjunto de datos 
medio_flor_plantía. En este sentido, es posible aceptar que el desempeño fenotípico del 
experimento medio_no_flor_1ª_soca fue superior al que se presentó anteriormente 
(medio_flor_plantía), ya que la frecuencia absoluta de genotipos ubicados en el rango de 
16.57 TAH a 31.2 TAH fue de 36, en tanto que para el conjunto de datos medio_flor_plantía) 
en el rango de 15.02 TAH a 25.9 TAH fue de 22 (Tabla 4.42). La premisa fue que, si el 
experimento resultó en más genotipos con mejor desempeño, el sitio y la época de evaluación, 
combinados, presentaron mejores condiciones de evaluación y selección 
Tabla 4.42. Frecuencias de genotipos evaluados en los tres conjuntos de datos según sus valores de TAH. 












1 11.40 15.02 13.21 8 0.27 
2 15.02 18.65 16.83 8 0.27 
3 18.65 22.27 20.46 6 0.20 
4 22.27 25.89 24.08 8 0.27 
medio_no_flor_1a_soca 
1 12.91 16.57 14.74 13 0.27 
2 16.57 20.24 18.41 21 0.43 
3 20.24 23.91 22.08 13 0.27 
4 23.91 27.58 25.74 1 0.02 
5 27.58 31.25 29.41 1 0.02 
litoral_no_flor_plantía 
1 11.72 16.73 14.22 5 0.12 
2 16.73 21.74 19.24 14 0.34 
3 21.74 26.75 24.25 11 0.27 
4 26.75 31.77 29.26 8 0.20 
5 31.77 36.78 34.27 3 0.07 
 
 En un Análisis de Varianza para la variable TAH, para un modelo lineal mixto, no se 
detectaron diferencias estadísticas en los valores de la variable de respuesta (F=1.562; Pr>F= 
0.063, NS), por lo que no se realizó la separación de promedios correspondiente. Por lo tanto, 
se testó la selección por medio de BLUP, puesto que podría ser más apropiada en este caso en 
particular. 
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 Los mejores estimadores lineales insesgados (BLUPs) respecto a la variable TAH 
calculados para cada genotipo mostraron una distribución de 27 genotipos con valores 
inferiores a cero, y 22 genotipos con valores superiores a cero (Figura 4.33.a). Es decir, que la 
mayoría de los genotipos en este conjunto de datos estuvieron asociados a valores bajos de 
TAH. Un genotipo presentó un valor extraordinario de 31.24 TAH, lo que se vio reflejado con 
un valor más alto de BLUP (Figura 4.35.a y 4.35.b) y, además, con un rango de frecuencias 
(Figura 4.35.a) muy diferente al resto de materiales. Los valores del TAH fuera de la línea 
diagonal de asociación (la línea diagonal correspondió a la media de la variable original) con 
los BLUPs fueron dos, sin embargo, éstos fueron corregidos por el BLUP correspondiente. El 
ajuste por medio de BLUP se dio cuando el estimador (BLUP) respectivo de un valor alejado 
de la media acercó un poco más el nuevo valor (BLUP) a la media, respecto al valor original 
de la variable TAH; de esta forma se permite que este nuevo valor sea un estimador del valor 
genético del material vegetal en cuestión; y, a su vez, permite que su valoración sea más 
acorde a la tendencia general. 
 
Figura 4.35. a) Distribución de frecuencias absolutas de los BLUPs. b) BLUPs ajustados a la media de TAH. 
  
 En la Tabla 4.43 se presenta un listado descendente del 25% de la fracción superior en 
este conjunto de datos en función de los valores de BLUP para el conjunto de datos 
medio_no_flor_1ª_soca. El ordenamiento de BLUP presentó una selección del 10% de la 
fracción superior diferente de las que hubiesen sido planteadas por el TAH. El genotipo 
CG12-533002 (22.25 TAH), por ejemplo, hubiese sido seleccionado en el esquema de TAH; 
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genotipo CG12-034098 (19.81 TAH). En este conjunto de datos se observó un ejemplo más 
del efecto de BLUP y las sugerencias de selección diferentes a TAH, de manera similar a lo 
que ocurrió en el conjunto de datos previamente presentado. Un tema adicional en este 
conjunto de datos fue que se encontró que el mejor testigo fue la variedad CP88-1165 (17.86 
TAH), la cual presentó un valor bajo de BLUP y se encontró ubicada en el segundo cuartil de 
la población en estudio (en el rango -0.384 a 1.118), mientras que todas las selecciones se 
ubicaron en el último cuartil (2.621 a 4.123) (Tabla 4.44). Esto indica que fue posible 
identificar una alta frecuencia genotipos que superaron en desempeño a los testigos 
propuestos en este conjunto de datos. 
Tabla 4.43. Ordenamiento descendente de la fracción superior (~25%) de genotipos según los valores de BLUP 
para medio_no_flor_1ª_soca. 
Genotipo BLUP TAH 
CG12-229005 4.12 31.25 
CG12-130 1.87 24.50 
CG12-MSING#4 1.72 23.47 
CG12-132 1.63 23.53 
CG12-034098 1.16 19.81 
CG12-533002 1.14 22.25 
CG12-318012 1.13 22.11 
CG12-008054 1.08 21.71 
CG12-627037 0.80 23.27 
CG12-324147 0.79 20.84 
CG12-135 0.72 21.30 
CG12-122 0.72 20.48 
CG12-126 0.62 20.36 
CP88-1165 (Testigo) -0.27 17.86 
 











1 -1.887 -0.384 -1.135 20 0.408 
2 -0.384 1.118 0.367 22 0.449 
3 1.118 2.621 1.870 6 0.122 
4 2.621 4.123 3.372 1 0.020 
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4.13.2.6 Regresión logit para establecer relaciones entre índices y la base de 
comparación de selección por competencia para el conjunto de datos medio 
_no_flor_1ª_soca 
 Al considerar la regresión Logit para el modelo correspondiente (ver sección de 
Materiales y Métodos), se observó en la mayoría de los casos que los índices presentaron 
valores bajos de asociación con la base de comparación, tanto en los valores de las funciones 
logísticas (Tabla 4.45) como en los gráficos de asociación entre seis de los ocho índices 
evaluados (Figura 4.36), excepto para los índices TAH y BLUP, los cuales presentaron 
modelos con alta significación estadística y valores intermedios de Pseudo r
2
; así mismo, 
presentaron un mejor ajuste de la curva característica de una regresión Logit (Figura 4.34).  
Tabla 4.45. Valores de Pseudo r2 de McFadden de una regresión Logit para el modelo general ln[p/(1-p)] = a + 





Pseudo-r2 con la 
base selección por 
competencia 
Eficiencia con 
respecto al r2 
más alto 
TAH Ln[Si/(1-Si)] =-11.9895 + 0.7167 TAH <0.0001 0.341 1.00 
BLUP Ln[Si/(1-Si)] = 1.3679 + 2.1268BLUP <0.0001 0.337 0.99 
CP2 Ln[Si/(1-Si)] = 0.7360 -0.2270CP2 0.321 0.016 0.20 
ESIM Ln[Si/(1-Si)] = 0.7897 + 0.4295ESIM 0.054 0.060 0.20 
RESIM Ln[Si/(1-Si)] = 0.7986 + 0.4796RESIM 0.039 0.069 0.18 
CP3 Ln[Si/(1-Si)] = 0.7518 + 0.3954CP3 0.196 0.027 0.08 
CP1 Ln[Si/(1-Si)] = 0.7875 - 0.4823CP1 0.042 0.067 0.05 
KN Ln[Si/(1-Si)] = 0.7296 + 0.4688KN 0.550 0.006 0.02 
Smith Ln[Si/(1-Si)] = 0.7244 + 0.1890Smith 0.870 0.000 0.00 
a=intercepto, b=coeficiente, X=Índice, e=término del error, p=probabilidad de ocurrencia de “si”, 1-p=probabilidad de 
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Figura 4.36. Gráficos de las funciones logit en el conjunto de datos medio_no_flor_1ª_soca para los índices: a) 














Fredy Uber Rosales Longo  
174    
4.13.3 Índices de selección para el conjunto de datos litoral no flor plantía 
(litoral_no_flor_plantía) 
4.13.3.1 Análisis de correlación entre índices 
   El conjunto de datos litoral_no_flor_plantía fue el que presentó los promedios 
de desempeño fenotípico más elevados, especialmente en los aspectos de acumulación de 
biomasa. Este aspecto se reflejó en la producción final de azúcar medida en TAH (Tabla 4.2).  
 En este conjunto de datos, el valor genético (VMG) se vio influido por variables de 
calidad del tallo como oqueleve_3, oqueinter_4, oqueseve_5, flower_12, diam_11 y pop_9, 
las cuales presentaron valores de heredabilidad relativamente altos (Tabla 4.4). Esta relación 
hizo que el valor genético de los materiales en evaluación se extendiese hasta esas variables. 
El índice señaló correctamente estas variables, pero su ponderación dentro del índice fue muy 
alta, en detrimento de otras variables como el Peso de cinco tallos, y las variables de 
concentración de sacarosa. En este sentido, el índice no reflejó las necesidades del 
fitomejorador. En todo caso, pudiera ser aplicable si se considerase un menor número de 
variables y que estuvieran más o menos correlacionadas entre sí, como las componentes del 
rendimiento; sin embargo, lo anterior no sería una solución aceptable por cuanto las 14 
variables en estudio son importantes. 
 Los resultados obtenidos indicaron que es posible asegurar que los índices TAH y BLUP, 
así como ESIM y RESIM, fueron intercambiables entre cada par (Tabla 4.46). En este sentido, 
el uso de BLUP puede ser más apropiado en virtud de que se considera un estimador 
insesgado, y dota a los genotipos en evaluación de un valor diferencial robusto que puede ser 
empleado para la discriminación entre ellos y, en consecuencia, contribuir con la selección de 
genotipos. Así mismo, la correspondencia entre ESIM y RESIM puede ser motivo de uso 
intercambiable. Las circunstancias pueden obligar al uso de uno u otro, y puede estar derivado 
de las restricciones que se impongan en RESIM. Esta asociación entre estos dos índices está 
relacionada, probablemente, con las variables que imponen la restricción, tal como ya se 
indicó en los conjuntos de datos anteriores. Seguramente, las variables que impusieron 
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 Las correlaciones entre ESIM y RESIM con las CP1 y CP2 pueden estar asociadas a las 
variables que gobiernan estos índices, las cuales estuvieron relacionadas con la sacarosa para 
la CP1, y la combinación de variables relacionadas con la acumulación de biomasa y la 
calidad interna de los tallos (Figura 4.20). Smith, se correlacionó negativamente con los 
índices ESIM y RESIM, y en menor cuantía de forma negativa con la CP1 y CP3 (Tabla 4.46). 
Tabla 4.46. Correlación de Pearson y Significación estadística entre los valores de los índices obtenidos para el 
conjunto de datos litoral_no_flor_plantía. 
 TAH BLUP ESIM RESIM KN Smith CP1 CP2 CP3 
TAH  **** *** *** NS * *** ** NS 
BLUP 1.00  *** **** NS * *** ** NS 
ESIM 0.55 0.56  **** NS *** ** NS NS 
RESIM 0.57 0.58 0.99  NS ** *** NS NS 
KN 0.21 0.21 0.19 0.11  **** NS NS * 
Smith -0.35 -0.36 -0.50 -0.43 -0.75  NS * * 
CP1 -0.52 -0.50 -0.48 -0.53 0.26 -0.15  NS NS 
CP2 -0.47 -0.47 -0.26 -0.28 -0.12 0.33 0.06  NS 
CP3 0.27 0.25 0.13 0.08 0.32 -0.33 0.08 0.19  
Códigos para la significación estadística: ****, p ≤ 0.0001; ***, p ≤ 0.001; **, p ≤ 0.01; *, p ≤ 0.05; NS, no significativo 
  
4.13.3.2 Índices “Smith” y “Restrictive Kempthorne And Nordskog Selection Index” 
(Índice KN)  
 En la Tabla 4.47 se presentan los promedios para las variables estudiadas así como los 
scores de los índices Smith (en orden descendente), KN y la referencia de los valores de 
TAH. En general, se presentaron valores elevados para todas las variables según se apuntó 
anteriormente, particularmente para la variable/índice TAH. Smith y KN fueron índices 
derivados de trece variables, ya que flower_12 no fue incluida para la estimación de los 
índices debido a que su variación fue prácticamente cero, como puede observarse en la Tabla 
4.47 en su valor transformado ( ). Si bien la correlación de estos índices fue baja (-
0.18, NS), los valores de ambos índices se fundamentaron en prácticamente las mismas 
variables (brixprom_1, peso5stalk_2, pol_6, pith_13, fiber_14). Las propuestas de selección 
del 10% de la fracción superior, para ambos índices, fueron diferentes. 
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Tabla 4.47. Valores promedio de 14 variables de estudio en cada genotipo en evaluación y los valores 

































































































































 CG12-317021 7.5 85.6 58.8 79.3 19.2 16.2 22.1 90.1 13.0 2.1 26.1 100 46 12.3 2.31 1.06 20.6 
 CG12-036037 6.6 77.2 56.0 78.9 23.3 16.4 21.6 92.4 13.9 2.2 25.5 100 100 12.1 1.91 0.59 16.8 
 CG12-113 6.5 84.9 59.1 79.4 22.7 16.5 21.8 91.9 15.1 2.3 25.4 100 100 12.5 1.70 0.65 24.1 
 CG12-107 5.9 81.5 58.8 79.3 21.7 15.3 20.9 89.2 14.5 2.2 22.9 100 100 12.1 1.67 0.85 17.9 
 CG12-317012 7.5 71.1 47.1 79.6 21.0 15.5 20.7 91.0 15.8 2.4 25.1 100 100 13.2 0.85 0.30 20.4 
 CG12-111 7.8 86.0 59.4 79.5 21.2 15.9 20.7 89.9 14.4 2.4 26.1 100 99 12.2 0.68 -0.17 36.8 
 CG12-104 6.3 77.1 58.5 78.3 21.6 15.2 20.1 91.1 14.9 2.4 23.4 100 97 11.9 0.68 0.12 25.1 
 CG12-532007 8.8 72.3 58.4 79.6 21.5 16.4 21.7 92.3 13.1 2.4 27.7 100 100 12.1 0.68 0.00 27.2 
 CG12-106 4.8 86.5 58.8 79.3 21.0 14.6 19.7 89.9 12.5 2.4 19.5 100 99 14.0 0.61 0.40 11.7 
 CG12-101 7.1 77.6 58.8 79.4 22.4 15.4 21.0 90.8 15.5 2.4 24.3 100 85 13.0 0.56 0.61 23.4 
 CG12-108 7.1 86.5 58.8 79.3 20.4 15.0 20.1 90.0 16.0 2.4 23.9 100 100 13.7 0.54 0.38 22.4 
 CG12-060016 5.3 69.8 52.0 79.3 20.1 15.1 19.5 92.2 15.0 2.4 22.9 100 73 12.1 0.50 -0.29 15.7 
 CP88-1165 7.1 58.1 58.8 79.3 22.0 15.5 20.1 93.8 14.5 2.4 26.7 90 100 10.6 0.46 -0.05 21.2 
 CG12-018003 5.7 77.1 59.4 78.6 22.2 15.0 20.1 90.6 14.9 2.4 22.2 100 97 11.3 0.38 0.09 14.3 
 CG12-339052 6.4 74.0 58.8 77.7 20.6 14.7 20.3 89.0 17.0 2.4 22.0 100 71 12.2 0.33 0.54 21.3 
 CG12-311020 8.5 67.7 57.8 78.9 21.0 15.2 20.8 88.7 13.0 2.4 26.8 100 100 12.5 0.25 0.20 24.0 
 CG12-318005 6.4 82.9 58.5 79.5 20.4 13.9 19.3 88.5 16.6 2.4 21.1 100 86 11.7 0.21 0.37 21.2 
 CG12-606129 8.4 85.6 55.7 74.1 21.1 15.2 20.4 89.2 13.5 2.5 26.1 100 78 12.9 0.18 0.08 20.0 
 CP72-2086 8.9 80.6 57.8 79.1 21.8 16.9 22.2 92.8 16.4 2.5 26.9 95 100 12.0 0.11 -0.02 28.6 
 CG12-620015 7.1 42.7 44.0 78.9 21.1 14.6 19.7 89.5 15.3 2.4 25.7 100 100 11.7 0.09 -0.06 21.8 
 CG12-102 7.3 85.6 57.7 78.4 20.6 14.7 20.2 88.6 14.3 2.4 25.3 100 78 12.3 0.07 0.33 19.1 
 CG12-330012 6.6 74.1 57.5 77.6 22.7 16.4 21.7 91.4 12.0 2.5 25.3 100 44 12.4 0.02 -0.07 17.5 
 CG12-030014 8.7 75.7 57.4 76.9 22.8 16.1 21.5 91.2 12.4 2.5 23.5 100 100 13.5 0.01 -0.11 21.1 
 CG12-112 6.6 73.1 56.5 79.6 22.1 15.3 20.6 89.9 14.0 2.5 23.3 100 82 11.6 -0.05 -0.02 21.6 
 CG12-106001 9.0 80.9 58.0 79.3 22.7 16.1 21.0 92.9 15.0 2.6 27.9 100 100 12.7 -0.26 -0.29 29.0 
 CG12-005031 8.6 81.0 58.2 79.2 21.0 15.5 20.7 91.0 14.9 2.6 25.4 100 100 11.1 -0.33 -0.30 20.8 
 CG12-110 6.8 83.5 56.9 79.2 20.7 15.5 20.7 91.5 16.9 2.6 22.9 100 99 13.7 -0.35 0.03 22.0 
 CG12-526031 9.7 75.5 51.6 79.3 22.8 16.9 22.1 92.2 12.7 2.6 26.6 100 96 11.3 -0.41 -0.73 22.8 
 CG12-276003 8.3 83.8 56.2 79.1 20.7 15.4 20.5 88.5 12.1 2.5 27.1 100 93 11.9 -0.41 -0.46 14.7 
 CG12-103 7.5 79.5 46.7 79.3 21.8 15.0 20.2 89.9 9.5 2.6 23.0 100 82 15.0 -0.49 -0.13 14.3 
 CG12-116 8.9 70.3 54.6 79.3 22.0 17.1 22.5 92.4 16.5 2.7 24.7 100 88 11.4 -0.51 -0.47 33.8 
 CG12-105 7.0 83.2 50.8 65.6 21.3 14.5 20.0 87.6 16.4 2.6 24.0 100 99 11.3 -0.83 -0.08 22.7 
 SP79-1287 9.6 75.1 58.4 79.4 20.5 15.5 20.9 90.3 14.8 2.6 27.7 95 100 11.7 -0.85 -0.20 29.2 
 CG12-114 6.8 86.5 58.8 81.0 22.5 15.3 20.8 89.6 16.7 2.6 22.0 100 100.0 12.1 -0.96 -0.08 22.0 
 CG12-326030 7.8 79.9 59.1 79.1 21.2 15.5 20.9 90.3 15.6 2.7 23.0 100 82.3 12.9 -1.05 -0.25 28.3 
 CG12-339025 8.6 80.3 58.1 79.5 22.2 14.6 19.9 90.5 14.8 2.7 22.4 100 100.0 11.9 -1.20 -0.38 19.0 
 CG12-311019 9.5 76.9 52.5 73.9 22.5 15.2 21.0 89.2 13.9 2.7 27.0 100 99.3 11.4 -1.24 -0.30 29.4 
 CG12-115 8.3 77.1 58.8 79.3 19.6 13.0 17.7 89.4 18.5 2.7 28.3 100 100.0 12.6 -1.24 -0.19 25.8 
 CG12-324094 8.5 52.3 49.4 79.1 21.4 15.3 20.3 90.1 15.8 2.7 26.3 100 95.5 10.3 -1.29 -0.91 32.7 
 CG12-109 7.8 81.3 55.7 79.5 20.3 15.2 20.7 89.3 15.6 2.7 24.8 100 93.3 13.3 -1.66 -0.35 27.3 
 SP71-6161 8.3 86.5 58.8 79.3 21.3 16.3 21.7 91.2 16.0 2.8 23.0 100 100.0 11.4 -1.68 -0.71 29.2 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad intermedia; 
oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el laboratorio; purity_8, 
Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio de la caña; flower_12, 
Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra; TAH, t de azúcar por ha. 
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 El índice Smith presentó un valor de correlación de 1.00 con VGM (Tabla 4.48) y de 0.67 
con KN. Estas diferencias en la valoración genética de los materiales pudieron haber dado 
lugar a selecciones diferentes para cada índice. Las selecciones no correspondieron con el 
mejor desempeño de los genotipos en términos de acumulación de biomasa y concentración 
de azúcar, es decir, TAH (Tabla 4.45). En este conjunto de datos, el valor genético (VMG) se 
vio influido por variables de calidad del tallo oqueleve_3, oqueinter_4, oqueseve_5, 
flower_12, pith_13; y otras variables como pop_9 y diam_11, las cuales presentaron valores 
entre intermedios y elevados de heredabilidad para este conjunto de datos (Tabla 4.7). Esta 
relación hizo que el valor genético de los materiales en evaluación se extendiese hasta esas 
variables. El índice señaló correctamente estas variables, pero su ponderación dentro del 
índice fue muy alta, en detrimento de otras variables como el peso5stalk_2 y las variables de 
concentración de sacarosa (pol_6 y brixprom_1). En este sentido, el índice no reflejó las 
necesidades de fitomejoramiento. En todo caso, pudiera ser aplicable si se considerase un 
menor número de variables, las cuales pudieran estar más correlacionadas entre sí; sin 
embargo, lo anterior no sería una solución aceptable porque las 14 variables en estudio son 
importantes. 
 Una situación similar se encontró para el índice KN, si bien la correlación con el VMG 
fue menor debido a la restricción a las variables de importancia según lo que se indicó antes; 
y, además, porque no incluyen a las variables que se indicaron en el párrafo anterior. Por lo 
tanto, la selección se ajustó un poco mejor a las necesidades del fitomejorador. En este 
sentido, pareció señalar selecciones de mejor calidad.  
 Con respecto a Smith y KN puede decirse que los índices no parecieron adaptarse 
adecuadamente a las necesidades de la mejora genética en caña de azúcar, ya que los 
desempeños de las selecciones, en términos de producción de azúcar, no fueron los mejores 
según lo que se puede observar en la Tabla 4.47. Uno de los principales argumentos de 
selección tradicionales en caña de azúcar es que los genotipos superiores presenten altos 
desempeños en productividad de azúcar. Luego se evalúan el resto de elementos, y se decide 
la selección final.  
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Smith Covarianza entre el 
índice y el VMG 
6.782 CG12-113 1.588 
Varianza del índice 0.080  CG12-111 0.736 
Varianza del VMG 299.593  CG12-532007 0.540 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.999  CG12-104 0.628 
  CP88-1165 (testigo) 0.644 
   SP71-6161(testigo) -1.618 
   SP79-1287(testigo) -0.721 
KN Covarianza entre el 
índice y el VMG 
4.418  CG12-101 0.252 
Varianza del índice 0.147  CG12-311019 0.513 
Varianza del VMG 299.593  SP71-6161 0.454 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.665  CG12-109 0.571 
  CP88-1165(testigo) -0.406 
  SP71-6161(testigo) 0.454 
  SP79-1287(testigo) 0.097 
   VMG: Valor de la Mejora Genética (Breeding value). 
  
4.13.3.3 Eigenanalysis-based Selection Index Method (ESIM) y Restrictive 
Eigenanalysis-based Selection Index Method (RESIM) 
 La Tabla 4.49 presenta los valores promedio de las variables de estudio, más los scores 
de ESIM y RESIM y la referencia del TAH como medida generalizada de desempeño. ESIM y 
RESIM son índices derivados de trece variables, ya que flower_12 no fue incluida para la 
estimación de los índices debido a que su variación fue prácticamente cero como puede 
observarse en la Tabla 4.47 en su valor transformado ( ). 
 ESIM y RESIM presentaron valores altos de correlación con el VGM (Tabla 4.50). Las 
selecciones propuestas por ambos índices fueron prácticamente las mismas, y solo difirieron 
con respecto a las variedades CG12-109 para ESIM y CG12-311019 para RESIM. Los valores 
para ambos índices estuvieron asociados a niveles medios y elevados en las variables 
relacionadas con la biomasa, concentración de azúcar, y calidad del tallo, por lo que las 
selecciones se presentan como apropiadas; el nivel de correlación con la base de comparación 
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Tabla 4.49. Valores promedio de 14 variables de estudio en cada genotipo en evaluación y los valores 






























































































































 CG12-317021 7.5 85.6 58.8 79.3 19.2 16.2 22.1 90.1 13.0 2.1 26.1 100 46 12.3 2.23 2.60 20.6 
 CG12-036037 6.6 77.2 56.0 78.9 23.3 16.4 21.6 92.4 13.9 2.2 25.5 100 100 12.1 0.01 0.12 16.8 
 CG12-113 6.5 84.9 59.1 79.4 22.7 16.5 21.8 91.9 15.1 2.3 25.4 100 100 12.5 1.95 2.30 24.1 
 CG12-107 5.9 81.5 58.8 79.3 21.7 15.3 20.9 89.2 14.5 2.2 22.9 100 100 12.1 -0.21 -0.09 17.9 
 CG12-317012 7.5 71.1 47.1 79.6 21.0 15.5 20.7 91.0 15.8 2.4 25.1 100 100 13.2 0.74 1.10 20.4 
 CG12-111 7.8 86.0 59.4 79.5 21.2 15.9 20.7 89.9 14.4 2.4 26.1 100 99 12.2 -0.19 -0.25 36.8 
 CG12-104 6.3 77.1 58.5 78.3 21.6 15.2 20.1 91.1 14.9 2.4 23.4 100 97 11.9 -1.02 -1.16 25.1 
 CG12-532007 8.8 72.3 58.4 79.6 21.5 16.4 21.7 92.3 13.1 2.4 27.7 100 100 12.1 2.64 2.90 27.2 
 CG12-106 4.8 86.5 58.8 79.3 21.0 14.6 19.7 89.9 12.5 2.4 19.5 100 99 14.0 0.36 0.54 11.7 
 CG12-101 7.1 77.6 58.8 79.4 22.4 15.4 21.0 90.8 15.5 2.4 24.3 100 85 13.0 1.36 1.51 23.4 
 CG12-108 7.1 86.5 58.8 79.3 20.4 15.0 20.1 90.0 16.0 2.4 23.9 100 100 13.7 1.08 1.31 22.4 
 CG12-060016 5.3 69.8 52.0 79.3 20.1 15.1 19.5 92.2 15.0 2.4 22.9 100 73 12.1 -0.71 -0.68 15.7 
 CP88-1165 7.1 58.1 58.8 79.3 22.0 15.5 20.1 93.8 14.5 2.4 26.7 90 100 10.6 0.78 0.77 21.2 
 CG12-018003 5.7 77.1 59.4 78.6 22.2 15.0 20.1 90.6 14.9 2.4 22.2 100 97 11.3 -0.42 -0.26 14.3 
 CG12-339052 6.4 74.0 58.8 77.7 20.6 14.7 20.3 89.0 17.0 2.4 22.0 100 71 12.2 2.45 2.50 21.3 
 CG12-311020 8.5 67.7 57.8 78.9 21.0 15.2 20.8 88.7 13.0 2.4 26.8 100 100 12.5 1.19 1.05 24.0 
 CG12-318005 6.4 82.9 58.5 79.5 20.4 13.9 19.3 88.5 16.6 2.4 21.1 100 86 11.7 0.86 0.91 21.2 
 CG12-606129 8.4 85.6 55.7 74.1 21.1 15.2 20.4 89.2 13.5 2.5 26.1 100 78 12.9 -0.33 -0.22 20.0 
 CP72-2086 8.9 80.6 57.8 79.1 21.8 16.9 22.2 92.8 16.4 2.5 26.9 95 100 12.0 1.02 0.92 28.6 
 CG12-620015 7.1 42.7 44.0 78.9 21.1 14.6 19.7 89.5 15.3 2.4 25.7 100 100 11.7 -1.03 -1.02 21.8 
 CG12-102 7.3 85.6 57.7 78.4 20.6 14.7 20.2 88.6 14.3 2.4 25.3 100 78 12.3 -1.64 -1.71 19.1 
 CG12-330012 6.6 74.1 57.5 77.6 22.7 16.4 21.7 91.4 12.0 2.5 25.3 100 44 12.4 -1.15 -0.62 17.5 
 CG12-030014 8.7 75.7 57.4 76.9 22.8 16.1 21.5 91.2 12.4 2.5 23.5 100 100 13.5 -0.91 -1.05 21.1 
 CG12-112 6.6 73.1 56.5 79.6 22.1 15.3 20.6 89.9 14.0 2.5 23.3 100 82 11.6 -0.44 -0.49 21.6 
 CG12-106001 9.0 80.9 58.0 79.3 22.7 16.1 21.0 92.9 15.0 2.6 27.9 100 100 12.7 -0.24 -0.52 29.0 
 CG12-005031 8.6 81.0 58.2 79.2 21.0 15.5 20.7 91.0 14.9 2.6 25.4 100 100 11.1 -0.36 -0.50 20.8 
 CG12-110 6.8 83.5 56.9 79.2 20.7 15.5 20.7 91.5 16.9 2.6 22.9 100 99 13.7 1.08 1.17 22.0 
 CG12-526031 9.7 75.5 51.6 79.3 22.8 16.9 22.1 92.2 12.7 2.6 26.6 100 96 11.3 -1.21 -1.39 22.8 
 CG12-276003 8.3 83.8 56.2 79.1 20.7 15.4 20.5 88.5 12.1 2.5 27.1 100 93 11.9 -1.35 -1.68 14.7 
 CG12-103 7.5 79.5 46.7 79.3 21.8 15.0 20.2 89.9 9.5 2.6 23.0 100 82 15.0 -1.82 -2.32 14.3 
 CG12-116 8.9 70.3 54.6 79.3 22.0 17.1 22.5 92.4 16.5 2.7 24.7 100 88 11.4 0.81 1.12 33.8 
 CG12-105 7.0 83.2 50.8 65.6 21.3 14.5 20.0 87.6 16.4 2.6 24.0 100 99 11.3 -2.10 -2.38 22.7 
 SP79-1287 9.6 75.1 58.4 79.4 20.5 15.5 20.9 90.3 14.8 2.6 27.7 95 100 11.7 0.76 0.48 29.2 
 CG12-114 6.8 86.5 58.8 81.0 22.5 15.3 20.8 89.6 16.7 2.6 22.0 100 100.0 12.1 -0.53 -0.58 22.0 
 CG12-326030 7.8 79.9 59.1 79.1 21.2 15.5 20.9 90.3 15.6 2.7 23.0 100 82.3 12.9 -1.27 -1.49 28.3 
 CG12-339025 8.6 80.3 58.1 79.5 22.2 14.6 19.9 90.5 14.8 2.7 22.4 100 100.0 11.9 -0.02 0.14 19.0 
 CG12-311019 9.5 76.9 52.5 73.9 22.5 15.2 21.0 89.2 13.9 2.7 27.0 100 99.3 11.4 0.56 0.33 29.4 
 CG12-115 8.3 77.1 58.8 79.3 19.6 13.0 17.7 89.4 18.5 2.7 28.3 100 100.0 12.6 -1.03 -1.29 25.8 
 CG12-324094 8.5 52.3 49.4 79.1 21.4 15.3 20.3 90.1 15.8 2.7 26.3 100 95.5 10.3 0.27 0.13 32.7 
 CG12-109 7.8 81.3 55.7 79.5 20.3 15.2 20.7 89.3 15.6 2.7 24.8 100 93.3 13.3 -1.68 -1.95 27.3 
 SP71-6161 8.3 86.5 58.8 79.3 21.3 16.3 21.7 91.2 16.0 2.8 23.0 100 100.0 11.4 -0.47 -0.29 29.2 
brixprom_1, Brix medido en el campo; peso5stalk_2, Peso de una muestra de cinco tallos de caña; oqueleve_3, Oquedad leve; oqueinter_4, Oquedad 
intermedia; oqueseve_5, Oquedad severa; pol_6, Pol%Caña (medida de la concentración del azúcar en la caña); brixjugo_7, Brix del jugo medido en el 
laboratorio; purity_8, Pureza del jugo, determinada en el laboratorio; pop_9, Población de tallos; alt_10, Altura de corte de la caña; diam_11, Diámetro medio 
de la caña; flower_12, Proporción de tallos florecidos; pith_13, Corcho o tejido interno seco en las cañas; fiber_14, Materia Seca de la muestra; TAH, t de 
azúcar por ha. 
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Covarianza entre el 
índice y el VMG 
0.2583723  CG12-116 2.642 
Varianza del índice 0.7499771  SP71-6161 (testigo) 2.450 
Varianza del VMG 0.04091631  CG12-526031 2.232 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.9999  CP72-2086 (testigo) 1.947 
   CG12-106001 1.362 
   CG12-109 1.188 
RESIM 
Covarianza entre el 
índice y el VMG 
0.4455894  CG12-116 2.902 
Varianza del índice 1.208821  CG12-526031 2.599 
Varianza del VMG 0.09363591  SP71-6161 (testigo) 2.501 
Correlación entre el 
índice y el VMG 
0.9999  CP72-2086 (testigo) 2.300 
   CG12-106001 1.514 
    CG12-311019 1.312 
  VMG: VMG: Valor de la Mejora Genética (Breeding value). 
 En general, las selecciones en ambos índices fueron muy similares y el orden de éstas 
varió poco (Tabla 4.50). Se apreció además que, en este ambiente de evaluación, los testigos 
se presentaron también con buenos desempeños, llegando a competir con los principales 
materiales genéticos. En este grupo destacó la variedad CG12-116 que fue bien calificada en 
los valores de ambos índices. Debido a que la correlación entre estos dos índices fue alta 
(r=0.99), es importante señalar que las variables que restringen el cálculo en RESIM fueron las 
que presentaron los valores más altos de ponderación en ESIM. Por tanto, RESIM fue 
equivalente a un ESIM donde solamente se consideraron tales variables. En este sentido, pude 
acotarse aún más la valoración de los genotipos en torno a estas variables (Promedio de ºBrix 
en el campo, Peso de cinco tallos, Pol%caña, corcho y fibra). Por último, estas variables 
parece que tuvieron suficiente peso como para poder calificar apropiadamente a los genotipos 
de caña de azúcar en evaluación. 
4.13.3.4 CPs como Índices de Desempeño para el conjunto de datos 
litoral_no_flor_plantia 
 Las funciones lineales desarrolladas como producto de un ACP se utilizaron como 
índices de desempeño, en particular, las tres primeras CPs. Al igual que en los dos conjuntos 
de datos analizados anteriormente, la CP1 estuvo asociada a las variables de concentración de 
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sacarosa (21.6% del total de la variabilidad), la CP2 estuvo altamente asociada a los 
caracteres de acumulación de biomasa (peso5stalk_2, alt_10, diam_11 y fiber_14) (14.6% de 
la variabilidad) y la CP3 estuvo asociada a los caracteres de calidad del Tallo (Oquedad, 
Corcho, y Población). En su conjunto, estos tres componentes acumularon el 49.6% de la 
variabilidad (Tabla 4.14). 
  Los valores de heredabilidad de cada componente fueron relativamente elevados, 
disminuyendo de la CP1 a la CP3 (Tabla 4.51), lo cual está relacionado con la importancia de 
los componentes, así como su importancia en términos del valor genético de los materiales en 
estudio. 













Valor estimado de Mejora 
genética = H2*(ENTRY + 
RESIDUOS) 
CP1 0 1.99554 0.834 0.827 2.340 
CP2 0 1.20960 0.835 0.743 1.519 
CP3 0 0.42830 0.836 0.506 0.640 
H2= heredabilidad en el sentido amplio 
  
 Debido a que los signos de las cargas para cada variable de mayor importancia en las CP1 
y CP2 son negativas (Tabla 4.15 y Figura 4.21), los materiales con los mejores desempeños 
fueron aquellos cuyos scores fueron los más bajos para la CP1 y la CP2. En el caso de la CP3, 
las cargas en las variables de mayor importancia fueron positivas, por lo que los genotipos 
con los mejores desempeños fueron aquellos con los scores más altos. 
 A diferencia de los dos conjuntos de datos anteriores, en este caso se encontraron algunas 
coincidencias en la valoración de los genotipos en estudio para los índices CP1, CP2 y CP3 
(Tabla 4.52). Esto puede deberse a que una buena manifestación fenotípica se asoció a un 
buen nivel de calificación del desempeño según las CPs, y en la mayoría de variables de 
estudio pudo apreciarse este fenómeno (Tabla 4.49), de tal manera que cada una de ellas 
aportó un peso significativo, que a su vez se expresó en los índices de desempeño, en este 
caso las CPs. Para darle más sustento a este procedimiento, se realizó un análisis de varianza 
para un modelo lineal mixto con respecto a la CP1, el cual presentó un buen nivel de ajuste de 
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la variable en términos normales (Figura 4.37). Por otro lado, el análisis indicó que se 
presentaron diferencias significativas entre las medias de los genotipos en evaluación (F= 
5.314, ****) (Tabla 4.17). 
Tabla 4.52. Resumen de scores para los índices CP 1, 2 y 3 para el conjunto de datos litoral_no_flor_plantía 
del ~25% de la fracción superior. 
Genotipo Score CP1  Genotipo Score CP2  Genotipo Score CP3 
CG12-526031 -2.934  CG12-324094 -2.616  CG12-114 2.060 
CG12-113 -2.686  SP79-1287 -2.542  CG12-110 1.838 
CP72-2086 
(testigo) 
-2.216  CG12-311020 -2.301  CG12-115 1.707 
CG12-111 -2.139  CG12-105 -2.110  CG12-339025 1.314 
CG12-532007 -2.017  CG12-620015 -1.676  CG12-620015 1.127 
CG12-101 -1.830  CG12-109 -1.631  SP71-6161 1.117 
CG12-104 -1.723  CP88-1165 -1.586  CG12-326030 1.088 
CG12-116 -1.685  CG12-317012 -1.432  SP79-1287 1.065 
CG12-005031 -1.646  CG12-311019 -1.261  CG12-311019 0.731 
CG12-106001 -1.455  CG12-606129 -1.138  CG12-111 0.611 
 -2.934  CG12-115 -1.019  CP88-1165 0.587 
  
 
Figura 4.37. Gráficos de densidades (a) y cuantiles (b) para la variable CP1 del conjunto de datos 
litoral_no_flor_plantía. 
 
Se encontró un grupo de genotipos que presentaron un buen nivel de diferenciación por pares 
con el resto (Figura 4.26), entre los cuales destacaron las variedades CG12-606129, CG12-
115, CG12-110, CG12-276003, CG12-339025 y CG12-018003; con un buen desempeño en 
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 De acuerdo con el esquema de selección anidada, los genotipos que fueron seleccionados 
de acuerdo a los scores de las CPs fueron CG12-311019, CG12-111, CG12-106001, y CG12-
116 (Tabla 4.53). Estas selecciones no coincidieron con las selecciones hechas con los cuatro 
índices discutidos con anterioridad. Si bien se presentó una coincidencia en la selección, ésta 
debería ser considerada aleatoria. En el presente caso, debido a que las “cargas” 
(eigenvectors) fueron de orden negativo para las CP1 y CP2, los genotipos con los scores más 
bajos fueron los de mejor desempeño. Lo contrario ocurrió para la CP3, donde las “cargas” 
más altas fueron positivas, en consecuencia, el mejor desempeño lo determinaron los scores 
más altos. 
Tabla 4.53. Fracción superior del 25% (10 variedades) seleccionada por la CP1. Comparación por pares ajustada 





Score CP1 Genotipo Score CP2 Genotipo Score CP3 
CG12-526031 E -2.934 CG12-324094 -2.616 CG12-311019 0.731 
CG12-113 CE -2.685 CG12-311019 -1.261 CG12-111 0.611 
CG12-111 CDE -2.139 CG12-116 -0.620 CG12-106001 0.434 
CG12-532007 ABCDE -2.017 CG12-106001 -0.613 CG12-116 0.310 
CG12-101 ABCDE -1.830 CG12-526031 -0.272   
CG12-104 ABCDE -1.723 CG12-111 -0.236   
CG12-116 ABCDE -1.685     
CG12-005031 ABCDE -1.646     
CG12-106001 ABCDEF -1.455     
CG12-311019 ABCDE -1.430     
CG12-324094 ABCDEF -0.893     
CP72-2086 BCDE -2.216     
CP88-1165 ABCDEF -1.359     
 
4.13.3.5 TAH (t De Azúcar Por ha) y BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) 
 La variable TAH para este conjunto de datos presentó un valor fenotípico medio de 22.85 
(Tabla 4.2). La heredabilidad para TAH fue 0.702, y el valor estimado de mejora genética 
(VMG) 27.57 (Tabla 4.54). En este grupo de datos, el desempeño general fue superior y se 
presentó como uno de los mejores entre todos los conjuntos de datos estudiados. Esto es 
producto, como ya se mencionó antes, del mejor desarrollo general de las plantas y a su buen 
desempeño fenotípico, el cual fue liderado principalmente por las variables relacionadas con 
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la acumulación de biomasa. Se sigue que un buen desarrollo fenotípico se reflejó en un mejor 
nivel de diferenciación de los genotipos, y en un mejor discernimiento del valor genético de 
los materiales en evaluación. 











Valor de Mejora 
genética 
(VMG)=H2*(ENTR
Y + RESIDUOS) 
TAH 22.85 ± 6.5 21.269 18.011 0.702 27.574 
H2= heredabilidad en el sentido amplio 
 Al emplear solamente el TAH como un índice de desempeño se obtuvo, después de un 
análisis de variación para la variable TAH en el esquema de un modelo lineal mixto, que las 
diferencias de las medias de TAH entre los genotipos evaluados fueron altamente 
significativas (F= 3.1501***).  
 Si bien los ajustes de BLUP no fueron en importantes en magnitud, sí se evidenció que, 
comparado con otros conjuntos de datos, hubo una mayor frecuencia de valores que debieron 
ser ajustados (Figura 4.38.a). En la distribución de frecuencias absolutas de los BLUPs 
(Figura 4.38.b) se encontró que las frecuencias absolutas de valores altos de BLUP (>0) 
fueron relativamente bajas, en tanto que los valores por debajo de cero fueron las que 
presentaron las frecuencias más elevadas. Esto significa que, en general, la mayoría de 
genotipos presentaron valores de desempeño por debajo de la media y, por tanto, la mayoría 
de materiales en estudio no fueron aptos para la selección, esto a pesar de que los valores del 
TAH para este conjunto de datos se consideraron altos. Esto significa que, dentro de este 
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Figura 4.38. Ajuste de BLUP con respecto de la media de TAH (a) y distribución de las frecuencias de BLUP (b). 
  
 La selección del 10% de los genotipos con respecto al TAH incluyeron un grupo de 
variedades CGs que, en general, mostraron un buen desempeño con respecto a esta variable 
(Tabla 4.36), ya que los valores del TAH fueron superiores a 30. Destacó la variedad CG12-
111 con un alto valor de TAH (36.78). Esta variedad, en particular, presentó el valor más alto 
en TAH comparada con cualquier otra variedad en cualquiera de los siete conjuntos de datos. 
En todo caso, el número de diferencias por pares fue relativamente bajo, y fue únicamente la 
variedad CG12-111 la que se diferenció de otras cinco variedades; así como la variedad 
CG12-116, la cual se distinguió estadísticamente de solamente una variedad (CG12-606129) 
(Figura 4.26). 
 Según los valores de TAH para la fracción superior (25%) (Tabla 4.55), los genotipos 
seleccionados fueron CG12-111, CG12-116, CG12-324094, y CG12-311019. Según los 
valores de BLUP para cada genotipo, se observó que el orden varió; en esta nueva ordenación 
los genotipos sugeridos para ser seleccionados fueron CG12-111, CG12-116, CG12-324094, 
y CG12-326030. Al realizar la corrección de los datos en términos de BLUP se apreció que la 







Fredy Uber Rosales Longo  
186    
Tabla 4.55. Ordenamiento descendente de la fracción superior (~25%) de genotipos según los valores de TAH y 
BLUP. Separación de medias ajustada por la metodología de Tukey. 
Genotipo TAH Tukey Genotipo BLUP 
CG12-111 36.78 ABCDEF CG12-111 9.205 
CG12-116 33.75 ABE CG12-116 7.920 
CG12-324094 32.65 ABCDEF CG12-324094 6.100 
CG12-311019 29.37 ABCDEF CG12-326030 4.381 
SP79-1287 (testigo) 29.19 ABCDEF SP71-6161(testigo) 4.699 
SP71-6161(testigo) 29.16 ABCDF SP79-1287 (testigo) 4.279 
CG12-106001 29.02 ABCDEF CG12-311019 4.244 
CP72-2086 (testigo) 28.56 ABCDEF CG12-106001 4.163 
CG12-326030 28.34 ABCDF CP72-2086 (testigo) 3.966 
CG12-109 27.29 ABCDEF CG12-109 2.542 
 
4.13.3.6 Regresión Logit para establecer relaciones entre índices y la base de 
comparación de selección por competencia para el conjunto de datos 
litoral_no_flor_plantía 
 Las funciones de regresión Logit fueron más claras para los índices TAH y BLUP (Tabla 
4.56, Figura 4.39), en tanto que para cuatro del resto de las funciones que se presentaron en la 
Figura, la relación fue baja. Esto se relaciona con el hecho de que el TAH es un argumento 
importante para el fitomejorador a fin de decidir la selección. Así, en este grupo de datos se 
comprobó que, según los requerimientos por competencia para los genotipos en evaluación, el 
TAH y el BLUP del TAH fueron los valores que mejor se ajustaron. 
Tabla 4.56. Valores De Pseudo R2 de Mcfadden de una regresión Logit para el modelo general ln[p/(1-p)] 





Pseudo-r2 con la 
base selección por 
competencia 
Eficiencia con 
respecto al r2 
más alto 
TAH Ln[Si/(1-Si)] = -17.5663 + 1.0879 TAH <0.0001 0.724 1 
BLUP Ln[Si/(1-Si)] = 6.6865 + 1.4725BLUP <0.0001 0.719 0.99 
RESIM Ln[Si/(1-Si)] = 2.5342 + 1.0150RESIM 0.025 0.166 0.23 
CP2 Ln[Si/(1-Si)] = 2.5302 - 1.0765PC2 0.035 0.145 0.20 
ESIM Ln[Si/(1-Si)] = 2.4762 + 1.0662ESIM 0.0369 0.145 0.20 
CP1 Ln[Si/(1-Si)] = 2.3611 - 0.6851PC1 0.056 0.120 0.17 
KN Ln[Si/(1-Si)] = 2.1004 + 1.8783KN 0.249 0.044 0.06 
Smith Ln[Si/(1-Si)] = 2.0467 - 0.5122Smith 0.353 0.028 0.04 
CP3 Ln[Si/(1-Si)] = 2.0122 + 0.2972PC3 0.492 0.016 0.02 
a=intercepto, b=coeficiente, X=Índice, e=término del error, p=probabilidad de ocurrencia de “si”, 1-p=probabilidad de 
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4.13.4 Las regresiones Logit en términos generales 
 En la Figura 4.40 se presentan varios gráficos sobre las funciones de regresión entre los 
diferentes índices y la base de comparación, la competencia del fitomejorador, según el 
estrato en estudio o el patrón de floración En esta Figura se resume los patrones de regresión 
planteados por cada uno de los tres conjuntos de datos. Se observa en la Figura 4.40 (a, b, c, 
d) que para TAH y BLUP, el ajuste fue alto para todos los casos, ya sea según el patrón de 
floración o según el estrato de evaluación. Por otro lado, se aprecia que el índice ESIM, 
presentado aquí como referencia, no mostró un nivel apropiado de valoración según los 
estándares de la competencia de los fitomejoradores, por lo que se sigue que no es apropiado. 
En resumen, fue TAH y BLUP del TAH las estimaciones que mejor “indicaron” (estimaron) 
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Figura 4.40. Gráficos de Regresión lineal Logit para la relación entre la base de comparación de selección por 
competencia (“Si” o “No”) con los índices TAH y BLUP según el estrato en estudio (a y b) o el patrón de 
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5  DISCUSIÓN 
 
5.1  SOBRE LOS RESULTADOS GENERALES 
5.1.1 Medidas estadísticas generales 
 Algunos valores del coeficiente de variación de los valores de medidas estadísticas 
básicas fueron relativamente elevados, como sucedió para la variable peso5stalk_2 (Tabla 
4.1). En nuestros resultados, la diferencia global entre promedios de peso5stalk_2 según los 
estratos de crecimiento (0.67 kg) fue altamente significativa (t=4.42, ****, Tabla 4.3). Por lo 
tanto, se deduce que las condiciones ambientales (Tabla 3.1 en la sección de Materiales y 
Métodos) influyeron sobre esta variable, la cual, en consecuencia, se presentó como un 
carácter de variación cuantitativa (Bos y Caligari, 2007). Shanti et al., (2013) encontraron que 
la ganancia genética con respecto al carácter de peso de los tallos fue relativamente baja, al 
igual que la eficiencia de selección directa, comparada ésta con la selección hecha con un 
índice de selección. El resto de variables se mostraron relativamente estables, y los errores 
estándar mostraron esa tendencia. Para la variable peso5stalk_2, los valores superiores a 7 
kilos presentaron, aproximadamente, productividades de más de 130 t por ha, , con una 
elevada frecuencia en ese rango de valores en nuestros resultados (Figura 4.1), lo que 
concuerda con otros resultados en estudios similares (Rosales-Longo et al., 2016b).  
 Los valores superiores al 15% de Pol % caña (pol_6) se consideran como un valor bueno 
(Orozco et al., 2012, Berding et al., 2004; Ming et al., 2006). Larrahondo (1995) indica que la 
concentración de azúcar medida en °Brix (brixjugo_7) puede variar entre 10 y 16. En nuestros 
resultados, estos valores se alcanzaron como promedio de 14.90% de todos los experimentos 
(Tabla 4.1 y Figura 4.4), debido a que se contó con una variación alta en términos de las 
frecuencias de genotipos con bajos valores de pol_6 (Min=7.83) y frecuencias de genotipos 
con altos valores de pol_6 (Max=18.30). Khan et al. (2012) encontraron valores comparables 
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de contenido de sacarosa entre 12.08% y 16.45%, en tanto que Tena et al. (2016a) 
encontraron valores que varían entre 12.56% y 14.48%. Lo anterior indica que en el presente 
trabajo se encontró una mayor variabilidad y que una fracción de esta es explotable en cuanto 
a este carácter. 
 Las condiciones de valores menores en temperatura, menor luminosidad y mayor 
precipitacion, en el estrato medio con respecto al estrato litoral, propiciaron la mayor 
acumulación de ciertos componentes de la caña de azúcar, tales como la sacarosa y la fibra. A 
menores temperaturas las tasas fotosintéticas disminuyen como consecuencia de una actividad 
metabólica reducida, lo que deriva en una menor cantidad de azúcares del culmo para el gasto 
energético (Watt et al., 2014). Debido a que la caña de azúcar es una planta C4 (Sage et al., 
2014), ésta reacciona ante la mayor radiación recibida en el estrato litoral, lo cual propició una 
mayor acumulación de biomasa, comparada ésta con la que se midió en el estrato medio. 
  Con respecto a la variable fibra (fiber_14), la menor diferencia de los promedios 
según el estrato (Tabla 4.3), significativa al 5% (*), indicó que el ambiente ejerció menos 
sobre esta variable, con una tendencia a favor de los genotipos del estrato medio. Por otro 
lado, siempre en el caso de la variable fiber_14, la diferencia fue altamente significativa entre 
los promedios, según el patrón de floración (t=6.83, ****) (Tabla 4.3), lo cual es un indicativo 
de que el componente genético ejerció un fuerte impacto sobre esta variable. En general, los 
genotipos no florecedores tienden a contener más materia seca que los genotipos florecedores. 
La presencia de flor (flower_12) está altamente relacionada con la de corcho (pith_13). Esto 
es, a medida que los entrenudos superiores se elongan, las paredes del parénquima de 
almacenamiento en el centro del culmo cesan el desarrollo de paredes celulares y pueden, 
dependiendo del clima y del clon, colapsar hasta formar un tejido esponjoso (corcho) con 
cavidades de aire que pueden coalescer y, finalmente, producir oquedad (Moore y Berding, 
2014). 
 Al observar los resultados sobre la concentración de sacarosa (pol_6) (Tabla 4.3) se 
advierte que el ambiente ejerció una fuerte influencia sobre la variación de este carácter, lo 
cual, en general, es consistente con lo que se ha encontrado en otros conjuntos de 
experimentos, en donde se observa que la concentración de sacarosa es superior en aquellos 
experimentos que se realizaron en el estrato medio, comparados con los valores de los estratos 
bajo y litoral de la zona productiva de la agroindustria azucarera guatemalteca (Rosales-
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Longo, 2016b). Como se ha indicado anteriormente, la acumulación de sacarosa en los 
culmos se reduce en zonas con menores temperaturas, como consecuencia de una actividad 
metabólica reducida (Watt et al., 2014; Sage et al., 2014).  
 Con respecto a lo que se observó para pol_6, también es válido para las variables ºBrix en 
el campo (brixprom_1) y el ºBrix medido en el laboratorio (brixjugo_7), lo cual también es 
consistente con lo que se han encontrado en otros experimentos de evaluación de genotipos de 
caña de azúcar en los Estados II y III del programa de mejoramiento genético de 
CENGICAÑA en Guatemala (Rosales-Longo, et al., 2016a y 2016b). En general, una 
reducción en la acumulación de biomasa se ve reflejada finalmente en un aumento en la 
concentración de sacarosa. Los cambios en la temperatura y la disponibilidad de agua pueden 
reducir la elongación de los entrenudos, el crecimiento del dosel de las plantas y, a la vez, 
como consecuencia, aumenta la proporción de sacarosa (Inman-Bamber et al., 2011).  
 En todo caso, pueden obtenerse respuestas genéticas con respecto al contenido de 
sacarosa según las diferencias que se encontraron en este estudio. Inman-Bamber et al. (2011) 
indicaron que las ganancias pueden estudiarse desde el punto de vista genético/ fisiológico en 
dos formas: a) la proporción de la varianza atribuible a los genotipos con respecto a este 
carácter, tal como se realizó en este estudio, la cual es debida a la variación anatómica en las 
células de almacenamiento; y b) las diferentes respuestas de los genotipos ante las 
condiciones ambientales y de maduración, lo cual también se estudió en este trabajo. 
 Con respecto a las tendencias observadas en la variable TAH, resultados en términos de 
diferencias por estrato y por patrón de floración, éstas fueron consistentes con lo que 
usualmente se encuentra en la producción comercial de azúcar en Guatemala (CENGICAÑA, 
2011-2017). En este sentido es posible indicar que las condiciones de cultivo en el estrato 
litoral favorecieron una mayor productividad; sin embargo, la variación en los valores de la 
producción fue mayor, comparada con lo que se apreció en el estrato medio. Es decir, existen 
mayores posibilidades de que se alcancen bajas producciones en el estrato litoral, de forma 
análoga a lo que ocurre en el estrato medio, pero las más altas producciones que se observaron 
en el estrato litoral no pudieron ser alcanzadas en el estrato medio (Tablas 4.3 y 4.4), debido a 
la interacción del genotipo con el ambiente (Bos y Caligari, 2007), ya que la variable está 
construida a partir de variables de variación cuantitativa (biomasa) y del contenido de 
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sacarosa, la cual posee valores de heredabilidad relativamente altos (Jackson, 2005; Inman-
Bamber et al., 2011), extremo que también se verificó en este trabajo.  
5.1.2 Análisis de Varianza 
 Con respecto a los datos meteorológicos de precipitación, temperatura y radiación solar, 
se derivó que mientras la precipitación se reduce según el avance de la zafra, la radiación 
aumenta y esto favorece una menor disponibilidad de agua para las plantas, un resumen de las 
condiciones meteorológicas se presentan en la Tabla 3.1.; lo anterior si no se cuenta con el 
riego correspondiente. Este fenómeno influye, en buena medida, en los valores de 
concentración de azúcar, ya que al haber menor disponibilidad de humedad el valor de 
concentración del azúcar aumenta, si bien el monto absoluto de azúcar no es el que 
necesariamente varía (Watt et al., 2014; Inman-Bamber, 2014). Sin embargo, a pesar de la 
influencia del ambiente, existe un componente que indica que la mayor concentración de 
azúcar, reflejada tanto en las variables de medición del contenido de azúcar (Tabla 4.4) así 
como en el TAH (Floración = 6.36, **, Tabla 4.6), está influenciada genéticamente de manera 
importante. Lo anterior es consistente con lo encontrado en varios programas de mejora 
genética (Berding et al., 2004; Jackson, 2005; Inman-Bamber et al., 2011). Lo anterior es 
válido tanto para las comparaciones según el patrón de floración como para el estrato de 
evaluación. 
 Con respecto a lo anteriormente discutido, en este estudio, para las tres variables que 
miden este aspecto (brixprom_1, brixjugo_7 y pol_6), se registró que los genotipos no_flor 
consistentemente tienen valores más altos que los que se presentan los genotipos flor. En 
consecuencia, se sigue que, si bien hay una influencia ambiental, hay un efecto de las 
diferencias como producto de la acción del componente genético (Tabla 4.3), lo cual se ve 
reflejado en los correspondientes valores de heredabilidad para las variables en mención 
(Tabla 4.7). Los valores altos de heredabilidad en este carácter son consistentes con los 
hallados en otros programas de mejora genética (Berding et al., 2004; Jackson, 2005; Inman-
Bamber et al., 2011; Almeida et al., 2014; Tena et al., 2016b). Por otro lado, con respecto a lo 
anterior, es natural pensar que las varianzas relacionadas con el componente genético tienen 
una importancia relativa y que, para las variables relacionadas con la concentración de azúcar, 
estas varianzas reflejan los efectos sobre los valores de heredabilidad, por ejemplo para pol_6 
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(Tabla 4.7). Por tanto, se sigue que sí hay un efecto genético parcial relacionado con la mayor 
concentración de azúcar en las variedades no_flor, comparadas éstas con las variedades flor. 
 En términos de la fuente de variación genotipo (variedad o ENTRY), se encontraron para 
todas las variables diferencias estadísticas en menos del 1% (****). En consecuencia, se 
determinó que hay un efecto genético en la diferenciación de los promedios para todas las 
variables en estudio. Esto es consistente con estudios donde se evalúan materiales en 
diferentes condiciones (Jackson et al., 1995; Khan et al., 2012; Tena et al., 2016b). 
 En un análisis combinado de varianza para la variable TAH, según se aprecia en la Tabla 
4.6, existen diferencias significativas en cuanto a las medias de la mayoría de variables 
estudiadas. Estas diferencias son el reflejo de la naturaleza poligénica de la variable en 
cuestión, pero además muestran lo mucho que varían las respuestas de la caña de azúcar con 
respecto al ambiente. Como ya se apuntó antes, los genotipos de caña de azúcar, por su 
naturaleza poliploide y aneuploide, tienen respuestas altamente diferenciales con respecto al 
ambiente (Grivet et al., 2004; Ming et al., 2006). Por lo observado, las variaciones climáticas, 
de suelo y manejo agronómico influyen notablemente en el desempeño de la caña de azúcar, 
tal y como también lo plantean Berding et al. (2004); Gilbert et al. (2004) y Ming et al. 
(2006). 
Para todas las variables estudiadas (14) en todos los análisis se obtuvo que, para la fuente 
de variación Variedad (ENTRY) (Tabla 4.4), las diferencias en los promedios fueron altamente 
significativas, por lo que se sigue que las diferencias en los promedios de todas las variables 
estudiadas fueron funciones de los materiales genéticos. Otros autores también reportan 
resultados en los cuales, prácticamente todas las variables estudiadas presentan diferencias 
estadísticas para la fuente de variación genotipo (Ftwi et al., 2016; Tena et al., 2016a,b; Khan 
et al., 2012), aunque las variables en evaluación hayan sido relativamente diferentes en estos 
estudios. 
 Con respecto a la fuente de variación Ciclo (Tabla 4.4), las diferencias estadísticas 
encontradas pueden ser atribuidas a un efecto puramente genético, puesto que los genotipos 
evaluados para cada ciclo en cada experimento, fueron diferentes, excepto para los cultivares 
“testigo”, los cuales generaron el error experimental necesario para la elaboración de los 
análisis de variación combinados.  
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5.2 CORRELACIONES 
 En general, se considera que los valores de altura, población y diámetro son componentes 
de las variables de acumulación de biomasa (Berding et al., 2004; Ming et al., 2006; Orozco 
et al., 2012). Sin embargo, en los resultados de este trabajo se observó que la influencia de la 
población (pop_9) sobre acumulación de biomasa es más bien baja (r=-0.11, *, Tabla 4.5). 
Las variables que más se asociaron a la acumulación de biomasa (peso5stalk_2) fueron el 
diámetro (diam_11) y la altura de corte (alt_10), por lo que pueden considerarse como las 
principales medidas indirectas o componentes de la misma. En general el diámetro y la altura 
son componentes del peso de un tallo en caña de azúcar (Ong’ala et al., 2016; Tena et al., 
2016a,b; Viveros et al., 2015).  
 Por otro lado, es razonable la correlación entre estas variables, si se entiende que una 
mayor altura y mayor diámetro supondrán mayor acumulación de biomasa en el tallo (Tabla 
4.5), lo que es consistente con lo observado en variables de similar medición en otros trabajos 
(Kadian y Mehla, 2006; Viveros et al., 2015; Khan et al., 2012; Tena et al., 2016b). 
 Las correlaciones entre variables asociadas con la concentración de azúcar fueron 
relativamente altas (Tabla 4.5), lo que supone un hallazgo útil, particularmente en el caso de 
cuando se desea que las medidas preliminares que se realizan en el campo del contenido de 
azúcar (brixprom_1) sean un indicador confiable preliminar sobre el desempeño de los 
genotipos en evaluación con respecto a este aspecto. En este sentido, es posible utilizar con un 
buen nivel de confianza, los valores de ºBrix en el campo (brixprom_1) para ponderar 
inicialmente a los genotipos de caña, ya sea previo a la toma de una muestra para llevarla al 
laboratorio, o bien para ser utilizada directamente como un elemento para la selección 
(Figuras. 4.8 y 4.9). Los valores de estas correlaciones son relativamente comunes en otros 
trabajos y ayudan a caracterizar y estructurar las poblaciones de clones de caña de azúcar en 
evaluación (Khan et al., 2012; Viveros et al., 2015; Tena et al., 2016a,b). 
 Los ºBrix (brixprom_1) medidos directamente en el campo tienen importancia en el total 
del azúcar recuperable para un genotipo en particular y, en algunos casos, el efecto de ésta 
variable es más alto que el Pol % jugo, o su complemento, Pol % caña (pol_6) (Lombardi et 
al., 2015; Barbosa et al., 2017). La variable ºBrix (brixprom_1) también ha sido utilizada para 
el cálculo de Toneladas ºBrix ha
-1
, un cercano equivalente a TAH, dicha variable también ha 
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sido utilizada para la derivación de los valores genéticos por medio de BLUP’s (De Oliveira 
et al., 2013), lo cual adiciona un valor importante al ºBrix medido en el campo, en ausencia de 
datos de Pol % caña (pol_6). 
 Con respecto a las regresiones entre las variables ºBrix en Jugo (brixjugo_7) vs ºBrix en 
campo (brixprom_1) y Pol % Caña (pol_6) vs ºBrix en campo (brixprom_1), al tomar en 
cuenta el estrato de evaluación, las tendencias entre las variables relacionadas con la 
concentración de azúcar (Figura 4.9) siguieron la misma tendencia que cuando se hizo el 
análisis considerando todos los datos (Figura 4.8). Otros trabajos han encontrado valores de 
correlación inferiores a los hallados en este trabajo, sin embargo, las tendencias generales 
fueron similares a las que aquí se discuten (Tena et al., 2016a,b; Ong’ala et al., 2016; Kadian 
y Mehla, 2006; Viveros et al., 2015; Khan et al., 2012). 
  No se encontró relación entre variables de biomasa con respecto a las variables de 
concentración de azúcar (Tabla 4.5). Esto indica que los componentes genéticos para cada 
conjunto de variables son de naturalezas diferentes y además son independientes. Estos 
fenómenos están asociados más bien con la partición del Carbono dentro de la planta, en 
términos de la formación de celulosa y hemicelulosas (relacionadas a su vez con la 
acumulación de biomasa) y en términos de la acumulación directa de sacarosa en los tallos, 
los cuales son dos caminos diferentes, y su estudio molecular indica que son procesos 
fisiológicos diferentes (Van der Merwe y Botha, 2014). En general, estos dos tipos de 
variables (biomasa vs contenido de azúcar) no guardan relación entre sí y no permiten la 
evaluación y selección simultánea, tal como lo plantea Jackson, (2005). En este sentido el 
mismo autor sugiere el estudio de las dinámicas genéticas (varianza genética aditiva, 
heredabilidad en el sentido estrecho, o correlaciones genéticas entre caracteres) con el fin de 
desarrollar índices óptimos de selección (Jackson, 2005). Por otro lado, la influencia del 
ambiente hace que, fisiológicamente, los asimilados se dividan en la planta y se utilicen en 
crecimiento y no en almacenamiento (Inman-Bamber et al., 2011), lo que supone que debe 
haber un manejo agronómico especial para aquellos genotipos que presentan altos contenidos 
de sacarosa, como el empleo de maduradores (Inman-Bamber, 2014).   
 La correlación negativa entre Población de tallos (pop_9) y Pol % Caña (pol_6) (Figura 
4.11) no es fácil de explicar, por cuanto no se encuentra un punto claro de relación entre cada 
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par de comparaciones, ya que éstas son de naturalezas distintas. En todo caso, para un 
genotipo en particular, una alta población de tallos por metro lineal, puede, en forma 
importante (valor de la correlación entre pop_9 y pol_6, -0.45, ****; Tabla 4.5), resultar en 
una baja concentración de sacarosa. Las evaluaciones deben tomar en cuenta estos temas para 
buscar el equilibrio más apropiado en términos de valoración y selección. 
  En los ACP (Figura 4.13) también se encontró una tendencia similar con respecto a esta 
relación: los vectores relacionados con el azúcar tienen una dirección opuesta al vector de la 
variable pop_9, lo cual es razonable ya que éstos son derivados de la matriz de varianzas 
covarianzas entre variables. Este es un tema que debe seguir siendo evaluado puesto que, en 
términos generales, una buena variedad es aquella cuya población es mayor de 15 tallos por 
metro lineal (Berding et al., 2004; Ming et al., 2006; Orozco et al., 2012). En este sentido 
debe buscarse encontrar un equilibrio que permita tener una variedad con una buena 
población, sin comprometer el contenido de azúcar. 
 Con respecto al tema del párrafo anterior, Watt et al. (2014) muestran que en caña de 
azúcar existe una alta relación entre los órganos fuente de azúcar (hojas) y los reservorios 
naturales en la especie (hojas y tallos). En experimentos relacionados con caña de azúcar 
(Watt et al., 2014) se observó que cuanto más sombreados puedan estar los órganos fuente 
(hojas) menor es su actividad fotosintética y termina por convertirse en un órgano reservorio; 
y lo que es más importante, este fenómeno propicia que la acumulación de azúcares en el 
culmo se reduzca notablemente, en particular si el período de sombra es muy prolongado. Por 
lo tanto, es probable que una mayor cantidad de tallos por metro lineal induzca una mayor 
cantidad de biomasa y, en consecuencia, mayores niveles de sombra, por lo que las plantas 
tienden a acumular una buena cantidad de azúcar en las hojas bajeras en vez de hacerlo en los 
culmos. Por otro lado, una arquitectura de planta diferente, como hojas erectas, también 
permitiría una mayor incidencia de luz, de tal manera que las hojas bajeras mantengan su 
actividad fotosintética y permitan una mayor acumulación de azúcares en los culmos. En 
contraste con lo planteado al respecto, Ma et al. (2017) encontraron en maíz que una mayor 
densidad de plantas puede influir en el incremento de la concentración de azúcares en hasta un 
25%. Por otro lado, Begna et al. (1997) encontraron, también en maíz, que se puede lograr un 
incremento en la producción de grano y otras variables al aumentar la densidad de cultivo 
Discusión 
 
     201 
 
hasta 130,000 plantas ha
-1
, como producto de utilizar híbridos de maíz de estatura reducida. 
Lo anterior hace entender que existe en las gramíneas un efecto genético que puede ser 
aprovechado en este sentido. Sin embargo, en caña de azúcar el largo de los tallos es un 
componente muy importante de la producción de biomasa en el campo, por lo que una 
estatura baja de los mismos no parece ser ventajosa (Tablas 4.3, 4.4 y 4.5). En todo caso, debe 
establecerse un procedimiento equilibrado de selección para permitir que el contenido de 
azúcar pueda ser extraído sin comprometer costos en corte, alce, transporte y molienda, como 
consecuencia del uso de genotipos con niveles muy altos de producción de biomasa. Debe 
establecerse un equilibrio, genético, anatómico y fisiológico en la selección de clones 
(Jackson, 2005; Inman-Bamber et al., 2011), preferiblemente mediante el uso de índices 
óptimos de selección (Jackson, 2005). 
 Se observó que la mayoría de las variables en estudio guardan una importancia relativa 
con respecto a tres grandes grupos: acumulación de biomasa, concentración de azúcar y 
calidad interna de los tallos. Estas variables muestran que su utilidad como caracterizadores es 
considerable como se planteó anteriormente (Berding et al., 2004; Manners, 2011). Con 
respecto a lo anterior Berding et al. (2004) indican que las varianzas genéticas aditivas son 
más importantes que las no aditivas para características de importancia económica como el 
contenido de azúcar, fibra y la resistencia a enfermedades; en tanto que la producción de 
biomasa, tiene similares valores de varianza genética aditiva y no aditiva, lo que es una 
excepción. En este trabajo se observó que, con respecto a este tema, las variables relacionadas 
con el azúcar son variables que parecen ser más útiles en la valoración de los genotipos flor 
que lo que podría ser en los genotipos no_flor. Lo anterior es más útil por cuanto es deseable 
incrementar los contenidos de sacarosa al inicio de los períodos de cosecha, ya que los 
genotipos florecedores se emplean para los inicios de cosecha y se desea que tengan altos 
valores de acumulación de sacarosa (Jackson, 2005). 
5.3  HEREDABILIDAD 
 Los valores de heredabilidad se emplearon como factores de ponderación para el cálculo 
de los índices de selección propuestos por Smith (1936), Kempthorne y Nordskog (1959). En 
estas propuestas de “índices de desempeño” se emplea usualmente ponderadores de orden 
económico; sin embargo, debido a las complicaciones que requiere hacer un exhaustivo 
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análisis para establecer la importancia económica de todas las 14 variables en estudio, se 
prefirió utilizar los valores de heredabilidad, los cuales son aceptables para este caso 
(Williams, 1962; Nia et al., 2011; Pérez-Elizalde et al., 2014; Almeida et al., 2014; Barbosa 
et al., 2014). Así mismo, los valores de heredabilidad podrían ser buenos ponderadores ya que 
son derivados directamente del material vegetal en evaluación, solo variarán en función del 
material mismo y no dependerán de otros factores externos como el mercado. Si existe una 
desventaja, es que los valores de heredabilidad deben ser calculados para cada conjunto de 
datos, lo cual no es tan complicado si se compara con lo que se necesita para calcular 
ponderadores económicos (Smith 1936; Jackson et al., 2015). Por otro lado, al parecer el nivel 
de uso de los índices Smith, KN, ESIM, y RESIM pueden estar relacionados con dos temas:  
a. Los valores de heredabilidad (Tabla 4.7) pueden ponderar con más peso a algunas 
variables que pueden no ser de gran valor en la discriminación de genotipos. Esto 
puede ser resuelto parcialmente, al identificar aquellas variables que no aportan 
considerablemente a la función y, en consecuencia, mejorar la calidad de estos índices 
a partir de evaluaciones de los índices mediante el uso de un Path Analysis (Sánchez, 
2013; Ortiz et al., 2015; Viveros et al., 2015).  
b. Estos índices parecen funcionar mejor si las variables de las cuales se derivan guardan 
un importante nivel de correlación, como los componentes de rendimiento que se 
utilizan en granos (Bernardo, 1996; Ortiz et al., 2015; Nia et al., 2011). En el presente 
caso, los niveles de correlación entre las 14 variables utilizadas en la mayoría de los 
casos son bajos (Tabla 4.5). 
5.4 ANÁLISIS DE COMPONENTES PRINCIPALES (ACP) GLOBAL 
 Las diferencias en términos de expresión fenotípica entre los conjuntos de datos flor y 
no_flor resultaron determinantes en la agrupación de las variables según los resultados del 
ACP, considerando todos los datos de las 14 variables incluidas (Tabla 4.7 y las Figuras 4.13 
y 4.14). En este sentido, se sigue que, una buena expresión fenotípica en caña de azúcar, está 
definida por las condiciones de cultivo, es decir que la interacción 
, la cual es determinante para obtener los mejores resultados 
en términos de mejora genética. Por tanto, es preferible, principalmente en los estados 
tempranos de selección, evaluar los genotipos en buenas condiciones de crecimiento a fin de 
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identificar apropiadamente aquellos genotipos que puedan tener potencial de convertirse en 
una variedad de uso comercial. De otra forma, éstos se perderían irremediablemente debido a 
la alta dinámica que se imprime en el proceso de mejoramiento genético en el Programa de 
Variedades de CENGICAÑA. Se ha demostrado que bajos niveles de aporte genético, unido a 
altos valores de heredabilidad, están asociados más bien a los efectos no aditivos, es decir al 
ambiente (Nagarajan et al., 2006; Aitken et al., 2008), por lo que un ambiente desfavorable no 
permitirá una evaluación apropiada. Por otro lado, la estabilidad agronómica de los cultivares 
es complicada de establecer y para esto se requiere de estudios a mayor escala sobre la 
interacción  
 El vector correspondiente a la variable Población por metro lineal (pob_9) en la CP1, 
tuvo dirección contraria a los vectores de las variables relacionadas con la concentración de 
azúcar, lo que estuvo en concordancia con la correlación entre las altas poblaciones y las bajas 
concentraciones de azúcar (Figura 4.13), tema que se discutió con más amplitud en la sección 
de correlaciones (epígrafe 5.2).  
5.4.1 Consideraciones generales sobre el ACP para todos los conjuntos de datos 
 En general para todos los datos de todos los conjuntos y en particular para cada uno de 
los 7 conjuntos de datos, se observó un patrón que indica que las primeras cuatro CPs 
contienen a la mayoría de las variables de importancia y, en consecuencia, según sea el caso, 
pueden ser empleadas como índices de desempeño para las variables correspondientes. Se 
estableció que entre el 46% y el 53% de la variabilidad de los conjuntos de datos analizados 
es explicada por las tres primeras CPs. Estas permiten hacer derivaciones apropiadas del total 
de la variabilidad que presentaron los siete conjuntos de datos analizados. Por otro lado, en los 
conjuntos de datos de genotipos “no florecedores” puede prescindirse, para los análisis 
respectivos, de la variable flor (%) puesto que no agrega ninguna variabilidad entre los 
genotipos en evaluación, ya que casi todos los genotipos tienen tasas bajas o nulas de 
floración, y en consecuencia, no hay variabilidad. Tena et al. (2016a) encontraron hasta el 
61% de variación acumulada en las tres primeras CPs en el estudio de hasta 21 variables. Por 
otro lado, otros estudios han variado en diferentes combinaciones las variables que se utilizan 
para la formación de índices o ACP, y de esta forma han identificado hasta un 80% de 
explicación en las tres primeras CPs (Ong’ala et al., 2016), o bien han desarrollado más de un 
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índice de selección al incluir o excluir variables en los modelos correspondientes (Singh y 
Khan, 1998; Priya et al., 2013). 
 Las variables oqueleve_3 y pop_9 no están claramente contenidas en ninguna de las CPs 
y suelen estar mezcladas con variables que no son de su misma naturaleza; adicionalmente, 
los valores de estos dos vectores son bajos para la mayoría de funciones. Por tanto, es posible 
considerar que su participación genera cierta desestabilidad, por lo que pueden no ser útiles en 
el proceso de desarrollo de índices de selección. 
 Si bien se presentan diferencias entre los conjuntos de datos, se puede inferir que 
consistentemente la primera CP está asociada a características de acumulación de sacarosa, y 
que las CP2 y CP3 suelen estar más asociadas a las variables de acumulación de biomasa o 
bien con variables sobre la calidad interna de los tallos (oquedad y corcho), lo cual se presentó 
en forma alternada. Ong’ala et al. (2016) encontraron que las variaciones entre observaciones 
fueron de naturaleza diferente y no responden a un patrón similar al que se presentó en el 
presente trabajo, si bien la variable ºBrix se asoció a la CP1. En todo caso, muchas de las 
variables medidas en el estudio de Ong’ala et al. (2016) fueron de naturaleza diferente. 
 Tena et al. (2016a) encontraron que para la CP1 las variables asociadas fueron 
relacionadas con la población en la unidad experimental. Esto puede estar relacionado con 
que en el trabajo de Tena et al. (2016a) se midieron muchas variables relacionadas con este 
tema en el modo de variables longitudinales y, en consecuencia, disminuyen las 
contribuciones de cada CP a la varianza total. Por otro lado, Ftwi et al. (2016) sí encontraron 
un patrón similar a los que se obtuvieron en este trabajo. En el estudio de Ftwi et al. (2016) el 
número de variables fue menor (12) y no contuvo variables longitudinales. 
 
5.4.2 Análisis de modelos lineales mixtos para CPs para cada conjunto de datos 
 
  Jolliffe (2002) indica que las CPs son definidas como una transformación 
“ortonormal” (orthonormal) de x, el cual es el vector-columna de las p variables aleatorias 
incluidas en el ACP. En este sentido, cada CP es una variable que puede ser sujeta de otros 
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tipos de análisis como el de conglomerados (cluster analysis), regresión mediante el uso de 
cuadrados mínimos (Massy, 1965), y otros análisis de orden paramétrico. Con esta base se 
discuten los resultados siguientes. 
 En el conjunto de datos litoral_no_flor_plantía fue donde se encontraron mayores 
diferencias significativas (Tabla 4.17). Esto puede deberse a que las condiciones de 
temperatura, humedad, radiación global y calidad del suelo en el estrato litoral propiciaron 
mejor desarrollo vegetativo (Watt et al., 2014) y, en consecuencia, permitieron establecer con 
mayor precisión las diferencias de expresión de los genotipos en evaluación, según ya se 
mencionó, lo que es concordante con lo que se ha registrado en los campos comerciales de 
producción (CENGICAÑA 2011-2017). 
 Para el conjunto de datos medio_flor_plantía se presentaron algunas diferencias donde la 
significación no fue tan alta (Tabla 4.17), debido principalmente al escaso desarrollo 
fenotípico, como ya se apuntó. En todo caso, se cuenta con suficiente información respecto de 
las CPs, índices de desempeño y el modelo mixto, los cuales en su conjunto contribuyen con 
la diferenciación entre variedades y proporcionan información que contribuye a un proceso de 
selección un poco más preciso; si bien para este conjunto de datos, la mejor opción puede ser 
la selección por competencia, ya que ningún índice ponderó apropiadamente el valor genético 
de los materiales en estudio (Tabla 4.32). 
5.4.3 Análisis Combinado de Varianza para los CPs 
 En el análisis combinado de varianza de todos los datos (Tabla 4.17), entre las CP1, CP2, 
CP3 y CP4 se observó que la CP1, en todos los casos, presentó buenas características de 
diferenciación, por lo que puede utilizarse como un índice de desempeño. Sin embargo se 
encontró que la dificultad de que, si las “cargas” (eigenvectors) de las principales variables 
relacionadas eran negativas, era preciso considerar que se invierta el índice de desempeño: los 
valores más bajos reflejan las mejores condiciones para cada observación. Con cargas 
positivas, ocurre lo contrario. 
 No se encontraron trabajos similares sobre el uso de los scores del ACP como índices de 
desempeño o de selección. Cerón-Rojas et al., (2006 y 2008es a o es b??) sugieren el empleo 
de los coeficientes de las CPs como ponderadores para a generación de índices de desempeño, 
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los cuales se tratarán más adelante en la sección correspondiente. El uso más generalizado en 
un post-analysis de un ACP es la regresión de CPs (Massy, 1965; Fujiwara et al., 2013). 
5.5 MANOVA 
 La información de la Tabla 4.21 indica que, en conjunto, todas las variables de respuestas 
como un vector de medias diferencian significativamente a los genotipos. El principal aporte 
de este análisis es que se puede analizar los genotipos de caña desde un punto de vista 
multidimensional, y las diferencias entre variedades de caña de azúcar se pueden perfilar en 
términos también multidimensionales. En todo caso, el aporte de otras técnicas de análisis 
multidimensionales (ACPs por ejemplo), pueden complementar el MANOVA y ayudar a la 
selección de las variables más influyentes en cada conjunto de datos analizados.  
 Ong’ala et al. (2016) también encontraron, para diferentes combinaciones de variables 
(modelos), una elevada respuesta entre genotipos y que cuantos menos caracteres se 
incluyeron en el vector de medias de variables de respuesta, mayores fueron las diferencias 
entre clones. Ftwi et al. (2016) encontraron similares resultados en varios tipos de 
combinaciones de variables para diferentes MANOVAs, con los estadísticos de Pillai y Wilks. 
 
5.6 ÍNDICES DE SELECCIÓN 
 Después de realizar, en los epígrafes precedentes, consideraciones generales, y tras 
establecer que se detectaron diferencias genotípicas entre genotipos para todos los conjuntos 
de datos en prácticamente todos los análisis, tanto unidimensionales como 
multidimensionales, se procede a discutir los Índices de Desempeño o Índices de Selección. 
La razón principal para llamarlos de Desempeño obedece a que, después de las experiencias 
obtenidas y los datos recabados y analizados, los índices estudiados funcionan más bien como 
un auxiliar en la toma de decisiones sobre la selección o no, de un genotipo en particular. En 
este sentido, los índices en cuestión no son indicadores categóricos para realizar o no, una 
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5.6.1 Correlaciones entre Índices  
 Para el conjunto de datos medio_flor_plantía se ha encontrado una elevada correlación 
entre TAH y BLUP, algo lógico ya que BLUP es el estimador insesgado del valor genético de 
los factores en estudio con base en el primero (Tabla 4.22) (Henderson et al., 1959; Robinson, 
1991). Así mismo, se encontraron correlaciones del TAH y BLUP con las CP2 y CP3, ya que 
éstas están asociadas a las variables relacionadas con la acumulación de biomasa, la cual es 
una parte importante para el cálculo del índice TAH (ver en el capítulo 3, Materiales y 
Métodos).  
 Por otro lado, el alto nivel de correlación entre ESIM y RESIM (r = 1) indica que 
esencialmente representan lo mismo y, por tanto, son intercambiables. Comparaciones 
similares se han realizado por medio de coeficientes de coincidencia (De Azeredo et al., 2017; 
Ali y El-Sadek, 2016), los cuales estiman las frecuencias coincidentes de selección por parte 
de las diferentes metodologías.  
 Para los conjuntos de datos medio_no_flor_1ª_soca y litoral_no_flor_plantía, las 
tendencias de correlación entre índices fueron similares a las discutidas en este párrafo para 
medio_flor_plantía. 
5.6.2 Índices Smith y Kempthorne y Nordskog 
 Con respecto a los resultados para el conjunto de datos medio_flor_plantía, se encontró 
que la varianza del índice en KN es más baja que la de Smith. En este sentido, es difícil 
establecer cuál de los dos índices es el de mejor calidad. En todo caso KN presenta una menor 
correlación con respecto al VMG, lo cual podría ser un indicativo de que Smith, con una 
mayor cercanía con dicho valor (r=0.999), es el que explica mejor los componentes genéticos 
y, en consecuencia, sería un mejor estimador del valor genético de los materiales en 
evaluación.  
 Para el presente caso, si bien hay buen nivel de heredabilidad en varias variables, la 
selección por KN es errática y pondera mejor a los genotipos con los valores medios y bajos 
de concentración de azúcar (brixprom_1, pol_6, brixjugo_7 y purity_8) y valores bajos de 
peso (peso5stalk_2), por lo que no ofrece un ajuste apropiado con los objetivos de 
fitomejoramiento.  
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 Algo similar ocurre con Smith. En varios otros estudios, Smith parece funcionar bien 
cuando se buscan y se encuentran algunas variables que puedan correlacionar bien entre sí y 
entrega un buen valor de ganancia genética, comparada con la selección directa de una sola 
variable, el TCH por ejemplo (Singh y Khan, 1998; Tahir et al., 2014). Casos similares 
ocurren con otro tipo de índices (Priya et al., 2013). 
 Por otro lado, es importante considerar que el empleo de los valores de heredabilidad 
como ponderadores para Smith y KN puede ser una complicación si, para un conjunto de 
datos en particular, las variables que más influyen (mayor valor de heredabilidad) en el 
modelo no son las que se emplean tradicionalmente para la valoración de los materiales 
genéticos (Ver Materiales y Métodos, “base de comparación”, epígrafe 3.3.6.7). En este 
sentido, la aplicación de un análisis de senderos (path analysis) puede ayudar a establecer qué 
variables son menos informativas para no ser utilizadas (Sánchez, 2013; Viveros et al., 2015).  
 Almeida et al. (2014) encontraron que el uso de la heredabilidad como ponderador 
económico fue similar al uso de otros ponderadores como la desviación estándar genotípica o 
el coeficiente de variabilidad genotípica; sin embargo, las ganancias genéticas fueron 
calculadas sobre la base de un solo carácter y no de todos en su conjunto.  
 Jackson (2005), Hu et al., (2008) y  Jackson et al. (2015) sugierieron el uso de 
ponderadores económicos, los cuales pueden extraer con más amplitud las diferencias de las 
ganancias genéticas.  
 Los valores de heredabilidad pueden ser un buen sustituto del ponderador económico si la 
cantidad de caracteres en uso se reducen a aquellos que sean de verdadera importancia en la 
calificación fenotípica de los materiales genéticos en estudio (Almeida et al., 2014; De 
Azeredo et al., 2017, Viveros et al., 2015).  
 Para el conjunto de datos medio_flor_plantía, se encontró que una baja expresión 
fenotípica en términos de las variables de crecimiento (biomasa) no permite una adecuada 
diferenciación entre genotipos. Lo anterior propició que las técnicas estadísticas no lograran 
establecer apropiadamente el valor genético de los materiales en evaluación y, en 
consecuencia, la diferenciación de las mismas fue, en general, poco consistente a través de los 
resultados obtenidos y discutidos para este conjunto de datos.  
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 Si se estima que se ha alcanzado entre el 53% y 69% del potencial del rendimiento de 
biomasa de la caña de azúcar (Inman-Bamber, 2014), de acuerdo a la producción comercial de 
caña de azúcar (CENGICAÑA, 2011-2017), el potencial promedio mínimo para Guatemala 
debiera ser de 160 t ha
-1
. En este sentido, con rendimientos muy bajos, la expresión real de la 
caña no se alcanzó en este conjunto de datos y, en consecuencia, no hubo diferenciación.  
 En estudios recientes (Tahir et al., 2014), aplicaron el índice de Smith mediante un path 
analysis, con el objeto de aumentar el número de variables a incluir en el modelo. En general 
en este trabajo, la ponderación de variables de aumento de la biomasa son los que más 
influyeron en el valor del índice.  
 De Azeredo et al. (2017) encontraron que las selecciones directas por variable cambian 
de tal forma que no es posible hacer selecciones coincidentes, y que Smith no logra identificar 
apropiadamente buenos genotipos.  
 Otros índices funcionaron bien en la identificación de genotipos de superior desempeño, 
al utilizar los valores de heredabilidad como ponderadores económicos, según la metodología 
de Pesek y Baker (1970). 
 En el conjunto de datos medio_no_flor_1ª_soca, los índices SMITH y KN sugirieron 
selecciones con niveles bajos de desempeño. Esto puede ocurrir quizá por la debilidad del 
procedimiento en identificar correctamente los coeficientes apropiados para las funciones 
desarrolladas. En todo caso no se ajustaron apropiadamente con lo que se requiere en términos 
de mejora genética (la competencia del fitomejorador).  
 Análogamente, en el conjunto de datos litoral_no_flor_plantía, los índices Smith y KN 
no identificaron apropiadamente los genotipos con los mejores desempeños. Estas funciones 
pueden estar siendo influenciadas por los valores de heredabilidad, usados como sustitutos de 
ponderaciones económicas y, por tanto, asignaron un valor genético preciso, pero con 
ponderaciones en variables de importancia menor. En consecuencia, las selecciones sugeridas 
no fueron las que corresponden con genotipos de alta calidad. En este sentido, se insiste una 
vez más que un estudio de senderos (Path Analysis) podría ayudar a discernir sobre las 
variables que mejor califiquen el valor genético de los materiales en estudio (Sánchez, 2013). 
Fredy Uber Rosales Longo  
210    
5.6.3 ESIM y RESIM 
 Cerón-Rojas et al., (2008b) indicaron que RESIM tiene la ventaja sobre ESIM de no 
requerir ponderaciones económicas (en este caso heredabilidades) ni de las estimaciones de la 
matriz varianzas-covarianzas. A pesar de algunas de las diferencias en las bases teóricas sobre 
las cuales se calculan estos índices (Cerón-Rojas et al., 2006; Cerón-Rojas et al., 2008b), en 
todos los conjuntos de datos, estos dos índices resultaron prácticamente intercambiables, es 
decir, presentaron prácticamente los mismos resultados de selección. Esto puede explicarse 
desde el punto de vista de que las variables de restricción en RESIM, las cuales pudieron ser 
las que más influyeron en las determinaciones de ESIM. 
  Los índices ESIM y RESIM, para el conjunto de datos medio_flor_plantía, tal como se 
muestra en las Tabla 4.32, guardan poca relación con la base de comparación de los índices: 
la Selección por Competencia. El problema en este conjunto de datos es que ningún índice 
guarda una asociación importante con la selección por competencia.  
 Otros autores prefieren hacer la comparación de eficiencia del índice con una estrategia 
de selección más puntual, como la de un solo carácter, el TCH o TAH por ejemplo (Pillai y 
Ethirajan, 1993; Miller et al., 1978; Singh y Khan, 1998) o la selección directa por algún otro 
carácter en particular (De Azeredo et al., 2017). La selección por competencia es más 
compleja e incluye muchos otros aspectos por lo que, alcanzar una alta eficiencia resultó 
difícil para todos los índices de selección. No hay referencias sobre la comparación con una 
metodología similar. 
  También en los datos de los conjuntos medio_no_flor_1ª_soca y 
litoral_no_flor_plantía, se encontró que los índices ESIM y RESIM fueron intercambiables. En 
general, las selecciones propuestas por estos índices ponderaron altamente la concentración de 
azúcar y, en términos intermedios, la acumulación de biomasa y la calidad del tallo. De lo 
anterior se sigue que las selecciones que son propuestas por estos dos índices son de 
materiales de un desempeño intermedio y no se ajustan a los requerimientos específicos de las 
estrategias de mejoramiento. 
 No se encontraron referencias sobre la utilización de un ACP como herramienta principal 
para la estructuración de un índice de desempeño en plantas o animales como lo proponen 
Cerón-Rojas et al. (2006) y Cerón-Rojas et al. (2008b), sino más bien como herramientas de 
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caracterización de las variables o valores a emplear como instrumentos de apoyo a la 
selección (Ali y El-Sadek, 2016) o para estudios de estabilidad mediante gráficos bi-plot (De 
Oliveira et al., 2014; Quemé et al., 2007, 2010). 
5.6.4 CPs Como Índices de Desempeño 
 Con respecto a la selección mediante el uso directo de las CPs, el orden de prioridad de 
selección, para los siete conjuntos de datos evaluados, indica que primero deben seleccionarse 
los mejores genotipos según su concentración de azúcar y, dentro de éstos, a los genotipos con 
el mejor desempeño en cuanto a la acumulación de biomasa y/o calidad interna de los tallos 
(CP2 y CP3).  
 En un estudio de senderos (path analysis) Viveros et al. (2015) indicaron en sus 
hallazgos, de forma análoga, que la primera variable de estudio debería ser el contenido de 
azúcar, seguido por variables relacionadas con la biomasa (diámetro y largo del tallo). Si bien 
puede invertirse el orden de selección, se corre el riesgo de que no se cuente con genotipos 
con un buen desempeño en cuanto a la acumulación de sacarosa, lo cual es fundamental.  
 El mejoramiento primario por contenido de azúcar es prioritario a fin de equilibrar los 
gastos marginales asociados al corte, alce, transporte y molienda, según se indicó arriba 
(Jackson, 2005; Inman-Bamber et al., 2011, Berding et al., 2004). Las ganancias genéticas en 
producción global de azúcar (TAH), como producto del fitomejoramiento, se han dado por la 
vía de la acumulación de la biomasa, si bien estas ganancias año a año son difíciles de 
establecer como resultado de no poder diferenciar entre las ganancias por manejo agronómico, 
mejora genética o por condiciones climáticas favorables (Inman-Bamber, 2014); por otro 
lado, las ganancias relacionadas con respecto al contenido de azúcar se han mantenido 
estáticas (Inman-Bamber, 2014; Jackson, 2005). En este sentido, se hace muy importante 
privilegiar el estudio y selección en primer lugar por el contenido de sacarosa. La 
concentración de azúcar es uno de los más importantes caracteres en mejoramiento genético 
de caña de azúcar (Ming et al., 2006; Berding et al., 2004; Orozco et al., 2012). 
 En el conjunto de datos medio_no_flor_1ª_soca, las selecciones mediante el uso de las 
CPs fueron una opción al procurar el equilibrio de selección entre genotipos con un buen 
contenido de azúcar y luego, dentro de estas selecciones, aquellas con el mejor desempeño en 
términos de acumulación de biomasa; sin embargo, las sugerencias de selección se ajustaron 
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poco con los intereses de mejoramiento (Tabla 4.45). Por otro lado, para el conjunto de datos 
medio_flor_plantía se encontróque las CPs asignaron un nivel aceptable de calificación a los 
genotipos; sin embargo, también se encontró muy poca asociación con la base comparadora 
de selección (selección por competencia) (Tabla 4.32). A pesar de lo anterior, las CPs 
plantearon un buen nivel de jerarquización, de tal manera que ésta pudo hacerse anidada 
según los scores promedio para cada variedad. 
 Análogamente, en el conjunto de datos litoral_no_flor_plantía, los índices basados 
directamente en las CPs lograron identificar, de forma equilibrada los genotipos con una 
buena expresión en concentración de azúcar, y después con respecto a la biomasa. Sin 
embargo, este fenómeno no identificó a los genotipos que en su totalidad entregaban más 
azúcar que el resto como consecuencia de una mayor acumulación de biomasa. 
 Como se indicó en el epígrafe 5.4.1, estudios similares en ACP agruparon en el primer 
componente principal a variables diversas y, en ocasiones, sin conexión aparente (Ong’ala et 
al., 2016); sin embargo, otros estudios plantearon un agrupamiento similar a los que se 
presentaron en este estudio (Ftwi et al., 2016). En este estudio, en todos los casos, las 
variables asociadas a la concentración de azúcar explicaron mayoritariamente la primera 
componente principal.   
5.6.5 TAH y BLUP 
 Con respecto al índice TAH en el conjunto de datos medio_flor_plantía, se encontraron 
valores que indicaron que el ambiente tuvo una elevada influencia en esta variable empleada 
como índice, puesto que estuvo relacionado con variables de orden cuantitativo con una 
elevada interacción con el ambiente de evaluación. Además, es posible que estos resultados 
fueran también el reflejo del bajo nivel de expresión fenotípica de todos los materiales en 
evaluación.  
 Se sabe que las mediciones de los potenciales productivos de la caña están alrededor de 
las 100 t ha
-1
 (Monteiro y Sentelhas, 2014; Ming et al., 2006; Berding et al., 2004; Inman-
Bamber, 2014). Inman-Bamber (2014) indicó que los potenciales en TAH pueden rondar en el 
trópico entre las 33 y 35 t ha
-1
; sin embargo, alcanzar este potencial está más asociado a la 
biomasa. Si bien también Inman-Bamber (2014) indicó que el potencial de la caña de azúcar 
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en biomasa está entre el 53% y el 69 en los actuales momentos, producir variedades de caña 
de azúcar con altos potenciales de rendimientos es cada vez más complicado.  
 Jackson (2005) indica que existe la posibilidad de haber ya identificado y explotado los 
alelos relacionados con el contenido de sacarosa, de ahí el estancamiento en el crecimiento 
con respecto a este carácter, lo cual también es discutido por Inman-Bamber et al. (2011); es 
decir, es posible que ya se haya alcanzado el potencial productivo de la caña de azúcar, al 
menos en este carácter. 
 Al considerar al TAH como un índice de desempeño, y de acuerdo con los resultados de 
un ANOVA y con la comparación de estos resultados con el BLUP presentados en la Tabla 
4.31, se encontró que para efectuar la selección es razonable decantarse por el empleo de 
BLUP, como la herramienta que ayude a discriminar mejor a los genotipos y, en 
consecuencia, auxilie a realizar una selección más precisa según se acotó en los apartados 
anteriores en este epígrafe. El uso de BLUP está siendo cada vez más utilizado en la 
actualidad en mejoramiento genético de plantas (Piepho et al., 2008).  
 En caña de azúcar se ha propuesto su uso derivado también de una variable similar, 
Toneladas ºBrix ha
-1
 (De Oliveira et al., 2013) y para TCH (Barbosa et al., 2014). Los valores 
de BLUP que se discuten aquí fueron derivados de la variable TAH. BLUP es un estimador 
de los efectos aleatorios en un modelo lineal mixto (Piepho et al., 2008), en el cual todos los 
factores, incluido el pertinente a genotipos, se consideran aleatorios (Thompson, 2008; 
Robinson, 1991; Piepho et al., 2008; Bates et al., 2015).  
 En el conjunto de datos medio_no_flor_1ª_soca, los índices que más se aproximaron a 
los valores esperados en un sistema de selección por competencia fueron TAH y BLUP. Esto, 
como ya antes se apuntó, es relativamente normal ya que el TAH es una de las más 
importantes variables para hacer las selecciones por competencia; sin embargo es preciso 
anotar que en todo caso la asociación no presentó un elevado nivel de correlación (0.34 y 0.33 
para TAH y BLUP, respectivamente, Tabla 4.45). Para el caso de este conjunto de datos, las 
expresiones fenotípicas fueron de mayores niveles (Tablas 4.1 y 4.2). Este fenómeno permitió 
que las diferenciaciones entre genotipos fueran más clara y consistentes según las 
repeticiones. Fue posible identificar genotipos con un alto potencial productivo y éstos 
superaron claramente a los testigos establecidos dentro del ensayo (Tabla 4.43). 
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 Adicionalmente, en este grupo de datos, según la regresión Logit, los BLUPs presentaron 
los mejores niveles de asociación con los requerimientos de mejora genética, o de requisitos a 
cumplir según la competencia de los fitomejoradores, si bien estos valores fueron intermedios. 
 En los datos del conjunto litoral_no_flor_plantía, el TAH identificó con precisión a los 
genotipos sobresalientes como consecuencia de la combinación de los valores de acumulación 
de biomasa y concentración de azúcar. En este sentido se presentó como uno de los mejores 
indicadores del valor genético de los genotipos en evaluación. Por otro lado, en este 
mismo conjunto de datos, BLUP permitió una corrección de las tendencias de calificación de 
los genotipos y, en consecuencia, corrigió la sugerencia de selección, de tal forma que se pudo 
ser más preciso en el proceso de valoración genética (Henderson et al., 1959, Robinson, 1991; 
Thompson, 2008).  
 La variación en la selección, ya sea por TAH o el BLUP, puede generar selecciones 
diferenciales. Esto es particularmente importante, puesto que la variable TAH puede presentar 
algunos problemas en términos de la correcta estimación del valor genético de los materiales 
en estudio. La variación en las lecturas del TAH, según los valores medidos en las 
repeticiones y localidades, puede presentar una variación importante, y ésta puede ser 
corregida a través del cálculo de BLUP. 
 Las estimaciones de BLUP permitieron corregir algunas desviaciones en TAH y 
permitieron presentar un buen nivel de selección después de las rectificaciones planteadas. El 
cálculo de BLUP sobre TAH presentó los resultados más consistentes de selección, si bien su 
asociación con la base de comparación fue de niveles intermedios. Su calidad y precisión no 
presentó ventajas notables con respecto a TAH. 
 Si bien el uso de BLUP es rutinario en mejoramiento genético de animales, las 
referencias del uso de BLUP es limitada en la mejora genética de plantas, y no es sino hasta 
inicios del siglo XXI que se ha empezado a hacer un uso más intensivo de este instrumento 
estadístico en la mejora genética de plantas (Bernardo, 1996; Simeão et al., 2002; Bauer et al., 
2006; Carvalho et al., 2008; Piepho et al., 2008; Crossa et al., 2010; Chiorato et al., 2008), 
principalmente para la predicción de los valores genéticos (breeding values) y la estimación 
de parámetros genéticos. En caña de azúcar las aplicaciones al respecto son más limitadas aún 
(Barbosa et al., 2014; De Oliveira et al., 2013), y se ha empleado principalmente en el estudio 
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del desempeño de progenies con respecto a sus progenitores en estados de evaluación 
iniciales. 
 En el presente estudio, BLUP asociado al TAH se contempló también como un índice de 
desempeño, si bien en realidad es el estimador del valor genético de los genotipos en 
evaluación (Henderson et al., 1959; Robinson, 1991; Thompson, 2008). En este estudio, 
mediante el uso de BLUPs, de todas las observaciones de los siete conjuntos de datos (Anexo 
3), se identificaron en la fracción superior (10%) 25 genotipos cuyo promedio de TAH fue de 
28.10 t, que equivale al 22% de ganancia genética con respecto a los dos principales testigos 
empleados: CP72-2086 y CP73-1547. 
5.6.6 Regresiones Logit 
 En el conjunto de datos del estrato medio_flor_plantía, las regresiones fueron bajas, 
debido principalmente al bajo desempeño fenotípico de todos los materiales genéticos, según 
se discutió anteriormente, lo que estuvo relacionado con que no se alcanzó un elevado valor 
de acumulación de biomasa según el potencial (Monteiro y Sentelhas, 2014; Inman-Bamber, 
2014), lo que derivó en bajos niveles de expresión y, en consecuencia, en un bajo nivel de 
diferenciación fenotípica entre genotipos. Debido a lo anterior, se sigue que ningún índice 
ofreció una buena opción para el auxilio en la selección. Una regresión Logit (Tablas 4.32, 
4.45 y 4.56) donde se cotejaron los índices con la base comparación (competencia del 
fitomejorador), los valores de correlación con los índices Smith y KN fueron prácticamente 
cero, lo que es muestra de que, tanto Smith como KN, tuvieron muy poca relación con el 
interés de selección del fitomejorador, lo cual fue similar para el resto de índices. 
  En el conjunto de datos medio_no_flor_1ª_soca, los índices ESIM y RESIM parecieron 
asociarse apropiadamente con el VMG, las selecciones propuestas por estos índices no fueron 
las mejores opciones, lo cual estuvo relacionado con la asociación entre los índices en 
cuestión y la base de comparación (regresión Logit). Por lo anterior, es razonable la baja 
asociación entre ESIM y RESIM con TAH principalmente, puesto que éste último sí considera 
importantes tanto a la acumulación de biomasa como a la concentración de azúcar.  
 En los conjuntos de datos del estrato medio_no_flor_1ª_soca y litoral_no_flor_plantía, 
los modelos con mejor correlación Logit con respecto a la base de comparación (selección por 
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competencia) fueron TAH y BLUP. La razón por la cual esta correlación elevada entregó 
valores elevados, es que la selección por competencia incluye al TAH como una variable de 
alto valor de ponderación en la toma final de decisiones según la competencia.  
 Sin embargo, para el caso del conjunto de datos litoral_no_flor_plantía todos los valores 
de correlación aumentaron considerablemente para varios índices, que en los casos 
precedentes presentaron niveles muy bajos. Una vez más, la explicación sobre este fenómeno 
puede abordarse desde la instancia de la expresión fenotípica. Una mayor expresión 
fenotípica, en casi todas las variables, está asociada a una diferenciación más puntual entre los 
genotipos y, en consecuencia, este fenómeno se refleja en las funciones que se generan para 
cada índice de desempeño. En consecuencia, también, es posible medir con más precisión y 
calidad el valor genotípico de los materiales. Esto se observó también en el tema de las 
heredabilidades para las variables en estudio (Tablas 5.7, 5.40 y 5.43), así como para las CPs 
y el TAH.  
 Otros estudios utilizaron la comparación de la eficiencia del índice contra la selección 
directa por alguna de las variables de estudio, contenido de fibra por ejemplo (Priya et al., 
2013; De Oliveira et al., 2013; De Azeredo et al., 2017); sin embargo, este no es el caso en 
mejora genética. El fitomejorador utiliza varios estándares de selección para varias variables y 
no solo para una. Es por eso que se decidió utilizar la variable de comparación propuesta en 
este estudio, la cual resume (según se indicó en la sección de Materiales y Métodos) la 
selección final de un genotipo de caña de azúcar. La desventaja aparente es que la variable de 
comparación es binomial por lo que la regresión se hizo en términos logísticos (Manning, 
2007; Hu et al., 2006). En todos los casos las eficiencias más altas (Tablas 4.32, 4.45, y 4.56) 
se adjudicaron a la valoración genotípica realizada por los BLUPs y el TAH, de lo que se 
sigue que fueron los valores que mejor revelaron los valores genéticos de los materiales de 
















































6.1. Los valores promedio para la acumulación de biomasa (peso5stalks_2 y alt_10) y la 
producción de sacarosa (TAH) fueron consistentemente más elevados en el estrato 
litoral; al contrario, los valores promedio de concentración de azúcar (pol_6, 
brixprom_1 y brixjugo_7) fueron significativamente más elevados en el estrato medio 
que en el litoral. Por tanto, se concluye que la selección de cultivares por su valor de 
biomasa y concentración de sacarosa debe ser contrastada en distintos ambientes. 
 
6.2. Las diferencias de desempeño de los genotipos en términos de TAH fueron altamente 
significativas e indican que la componente genética, en seis de los siete conjuntos de 
datos, fue el factor más determinante para la diferenciación. Por otra parte, el factor de 
interacción  indica la necesidad de seguir estableciendo ensayos 
comparativos en diversos ambientes para la evaluación de su expresión fenotípica. 
Además, el pobre desarrollo en biomasa en dos de los ensayos no permitió discriminar 
entre genotipos en ninguno de los índices aplicados y, por tanto, la aplicación de 
modelos de selección (cálculos de heredabilidad y otros), en estas condiciones, no 
fueron útiles como herramientas de diferenciación genética. 
 
6.3. Las variables con mayor potencial de selección en un proceso de búsqueda de ganancia 
genética, atendiendo a los elevados valores de heredabilidad, fueron las relacionadas 
con el contenido de azúcar (brixprom_1, pol_6, brixjugo_7) y, en menor medida, las 
variables peso5stalks_2, diam_11, y pith_13. 
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6.4. Las variedades no florecedoras tendieron a concentrar más azúcar (brixprom_1, pol_6 y 
brixjugo_7) que las variedades florecedoras, por lo que resultaron más interesantes para 
la mejora de caña de azúcar. 
 
6.5. Las elevadas correlaciones (****) que se encontraron entre las variables relacionadas 
con el contenido de sacarosa en el tallo, en concreto el Brix medido en el campo 
(brixprom_1) con las mediciones del laboratorio (pol_6 y brixjugo_7), permiten su 
utilización como un elemento preliminar de selección. 
 
6.6. La variabilidad explicada por las tres primeras componentes principales del ACP varió 
entre el 50% y 55% para cada conjunto de datos analizado, y fue suficiente para explicar 
las tendencias y estructura de organización de los datos, así como su uso potencial como 
índices de desempeño. 
 
6.7. La CP1 del ACP, en todos los conjuntos de datos, se asoció con las variables 
relacionadas con el contenido de sacarosa (brixprom_1, pol_6, brixjugo_7 y purity_7) 
con un rango de la variabilidad explicada entre el 19.8% y el 24.3%. La CP2 estuvo 
influida por las variables relacionadas con la acumulación de biomasa (peso5stalks_2, 
diam_11, alt_10, y fiber_14). La CP3 estuvo relacionada con la calidad interna de los 
tallos (principalmente flower_12 y pith_13 y, en menor grado, por fiber_14 y 
oqueinter_3). Las variables asociadas a las CP2 y CP3 se presentaron en una u otra 
dependiendo del ensayo, y agruparon entre el 11 y el 16% de la variabilidad total cada una. 
 
6.8. Según la organización encontrada en los ACP, los análisis de varianza y funciones 
lineales de los índices de desempeño, las variables que más incidieron en la variación 
detectada fueron, en orden de importancia: brixprom_1, pol_6, brixjugo_7, purity_8, 
peso5stalks_2, diam_11, alt_10, fiber_14, flower_12, pith_13 y oqueinter_4. La 
variable pop_9 presentó inconsistencia generalizada y se agrupó en varios de los ACP 
en la CP1 o en la CP2. Consiguientemente, las variables listadas se presentaron como 
las que consistentemente explican las variaciones genéticas y, en consecuencia, pueden 
ser empleadas en estudios de diferenciación entre genotipos. Por otra parte, las variables 
oqueleve_3 y oqueseve_5 no tuvieron una influencia importante en términos de 
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caracterización de los genotipos en estudio, ya que su variación fue muy escasa y 
aportaron poca información, por lo que puede prescindirse de ellas sin pérdida 
importante de información. Por último, la variable flower_12 fue útil en la diferenciación 
genética entre materiales, solamente en los experimentos donde se incluyeron 
variedades florecedoras. En el caso de los experimentos de variedades no florecedoras, 
las varianzas correspondientes a esta variable son prácticamente cero y, por tanto, no 
son útiles para discriminar genotipos en este tipo de experimentos. 
 
6.9.   El uso de al menos las tres primeras CPs del ACP, en términos de su aplicación como 
elementos de discriminación (índices de desempeño) entre genotipos de caña de azúcar, 
permitieron realizar la selección de genotipos de forma anidada. En nuestro estudio, en 
primer lugar teniendo en cuenta las variables relacionadas con el contenido en azúcar 
(CP1), seguidas en segundo lugar por las de biomasa (CP2) y, finalmente, en tercer 
lugar, por las de calidad interna del tallo (CP3). Por tanto, después de seleccionar el 
25% de los genotipos según la CP1, se seleccionaron aquellos que tuvieron una mejor 
respuesta a la CP2 y a la CP3, respectivamente. Sin embargo, las CPs, empleadas como 
índices de desempeño, sacarosa, resultaron en sugerencias de selección de genotipos de 
valor general intermedio. Si bien las selecciones obtenidas por las CPs presentaron un 
buen nivel de desempeño con respecto a la acumulación de sacarosa, estas selecciones 
no siempre se correspondieron con genotipos con buenas lecturas en términos de 
acumulación de biomasa. Por tanto, se concluye que el uso de estos índices fue limitado 
y su uso se recomienda a conjuntos de datos donde se establezcan claras diferencias 
entre genotipos para las principales variables de valoración, como el contenido de 
azúcar, por ejemplo. 
 
6.10. En un análisis multidimensional de variación (MANOVA) se encontró que las 
diferencias entre medias de todas las variables en su conjunto (como un vector de 
medias) fueron debidas a la componente genética; y, por tanto, la formulación a priori 
de contrastes pueden ser una prueba que justifique la separación de los tratamientos 
(genotipos) o bien por otros medios aplicables como BLUP. 
6.11. En general, los índices mostraron valores genéticos que no reflejaron los verdaderos 
valores de cada genotipo, presentando valores bajos de correlación con el interés de 
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selección del fitomejorador. Consecuentemente, su utilidad en las condiciones del 
estudio fue  notoriamente reducida. 
 
6.12. Los índices Smith y KN no lograron ajustar la propuesta de selección con el verdadero 
potencial de los genotipos. ESIM y RESIM propusieron, en general, las mismas 
selecciones en prácticamente todos los casos y, por tanto, resultaron intercambiables. 
Esto es debido a que las variables de no restricción en RESIM fueron las de mayor 
carga en ESIM. En todo caso, las selecciones sugeridas correspondieron a genotipos de 
desempeño intermedio. Las variables de mayor ponderación fueron las relacionadas con 
la concentración de azúcar. Consiguientemente, la utilidad de estos índices también fue 
de reducido valor. ESIM y RESIM pueden ser apropiados para un conjunto pequeño de 
variables, que principalmente estén ligadas a las componentes del rendimiento. En este 
sentido su aplicabilidad es limitada en caña de azúcar, donde se estudian y se ponderan 
con importancia relativa un mayor número de variables, las cuales no necesariamente 
están correlacionadas todas entre sí. 
 
6.13. De acuerdo con las regresiones Logit, los índices de desempeño Smith, Kempthorne y 
Nordskog, ESIM, y RESIM presentaron ajustes bajos con respecto al patrón de 
comparación, por lo que, en condiciones similares de estudio, no pueden ser utilizados 
rutinariamente. 
 
6.14. El ajuste de los índices de selección estudiados en este trabajo no tuvieron un patrón 
generalizado (Smith, KN, ESIM, RESIM, PCs). Por tanto, el ajuste de estos índices, y 
probablemente otros tipos de índices, deben ser priorizados según cada conjunto de 
datos. En este sentido es imperativo indicar que el patrón y ajuste de datos será el que 
establezcan las condiciones y el marco de trabajo para la búsqueda y ajuste del índice 
más apropiado. Incluso, con un mismo conjunto genotipos, en dos o más localidades, las 
variaciones por la interacción  mostrarán variaciones en cuanto 
al ajuste y el tipo de índice a emplear. 
 
6.15. La selección de genotipos de caña de azúcar fueron función de los valores genéticos 
según el TAH  y BLUP. Para el resto de índices no se encontró ninguna relación 
funcional. BLUP fue capaz de optimizar los procedimientos de selección de genotipos 
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de caña de azúcar y puede ser aplicado en forma rutinaria en los procesos de evaluación 
y selección de genotipos en condiciones de cultivo en Guatemala. En conclusión, el 
procedimiento estadístico más apropiado para diferenciar genotipos de caña de azúcar 
es el Mejor Estimador Lineal Insesgado (BLUP) a partir de la variable TAH. Este 
mismo estimador del efecto aleatorio de cada genotipo, puede emplearse en otras 
variables, pero estas pueden no contener los criterios generales de selección que TAH sí 
contiene. 
 
6.16. No fue posible establecer una función que, en su conjunto, ponderara apropiadamente 
las 14 variables en estudio. En este sentido, es recomendable realizar ajustes de modelos 
por grupos diferentes de variables, a partir de los hallazgos en los ACP y el resto de 
funciones y análisis, en términos de la estructura de organización de las mismas. 
 
6.17. Un buen desarrollo fenotípico se refleja en un mejor nivel de diferenciación de los 
genotipos y en un mejor discernimiento del valor genético de los materiales en 
evaluación. En los casos en donde los experimentos se encontraron con deficiencias en 
el desarrollo fenotípico, todos los procedimientos empleados para la diferenciación 
entre genotipos no fueron competentes en discernir apropiadamente entre materiales. 
 
6.18. El desajuste de varios de los índices con respecto al verdadero interés de selección 
puede ser corregido mediante la reducción de la dimensionalidad. En este estudio fue 
posible identificar las variables con menor carga en las diferentes funciones, que fueron  
más o menos las mismas en todos los casos, y su eliminación de los análisis puede 
conducir a un mejor nivel de ajuste de algunos índices, particularmente RESIM.  
 
6.19. De acuerdo con la conclusión anterior, diferentes tipos de análisis pueden ser empleados 
para el mejor aprovechamiento de la información, particularmente el análisis de 
senderos (path analysis). 
 
6.20. La utilización de la metodología de BLUP permitió la selección en la fracción superior 
(10%) de 25 genotipos cuyo promedio de TAH fue de 28.10 t, que equivale al 22% de 
ganancia genética con respecto a los dos principales testigos empleados: CP72-2086 y 
CP73-1547. 
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ANEXO 1. LISTADO DE GENOTIPOS EN CADA EXPERIMENTO. LAS CELDAS SOMBREADAS EN CELESTE, 
CORRESPONDEN A LAS VARIEDADES TESTIGOS EN CADA EXPERIMENTO. 




1 litoral_flor CG12-534048 CP89-1431 CP63-588 
2 litoral_flor CG12-333035 CP72-1210 CC85-92 
3 litoral_flor CG12-627018 CP73-1547 SP79-2233 
4 litoral_flor CG12-339029 CP63-588 Q96 
5 litoral_flor CG12-626004 SP79-2233 CP73-1547/SP70-1284 
6 litoral_flor CG12-610094 CP65-357 CP63-588/CP68-1026/CP73-1547/CP72-370 
7 litoral_flor CG12-610036 CP65-357 CP63-588/CP68-1026/CP73-1547/CP72-370 
8 litoral_flor CG12-059078 CP99-1944 CP03-2420 
9 litoral_flor CG12-008055 CP62-374 CP81-1425 
10 litoral_flor CG12-533018 CP89-1431 CP63-588 
11 litoral_flor CG12-404004 SP79-2233 CP72-2086 
12 litoral_flor CG12-MSING#52 ? ? 
13 litoral_flor CG12-638003 10P20602 BR9423 
14 litoral_flor CG12-034060 CP02-1143 CP93-1361/CP78-1610 
15 litoral_flor CG12-508001 CP70-1133 CG96-01 
16 litoral_flor CG12-045002 CP73-1547 CG00-044 
17 litoral_flor CG12-115002 C87-51 CP03-1812 
18 litoral_flor CG12-328001 CP65-357 CP88-1508/CG98-46 
19 litoral_flor CG12-055003 CP90-1017 CP91-2234/CP92-1314 
20 litoral_flor CG12-253003 SP71-6180 CP70-1133 
21 litoral_flor CG12-318003 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
22 litoral_flor CG12-015002 L79-43 CP86-1830 
23 litoral_flor CG12-032004 CP02-1143 CP27-139 
24 litoral_flor CG12-134009 CG00-102 CP88-1165/CP73-1547 
25 litoral_flor CG12-621061 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
26 litoral_flor CG12-051044 CP75-1091 CP77-1055 
27 litoral_flor CG12-627056 CP73-1547 SP79-2233 
28 litoral_flor CG12-338021 CP63-588 CP89-1431 
29 litoral_flor CG12-338135 CP63-588 CP89-1431 
30 litoral_flor CG12-621036 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
31 litoral_flor CG12-036004 CP02-1143 CP81-1384 
32 litoral_flor CG12-326003 CG96-01 B74132 
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33 litoral_flor CG12-036096 CP02-1143 CP81-1384 
34 litoral_flor CG12-094002 CP72-1210 CC85-92/CP82-2043 
35 litoral_flor CG12-360009 CP72-1210 B74132/CP89-2143 
36 litoral_flor CG12-055001 CP90-1017 CP91-2234/CP92-1314 
37 litoral_flor CG12-611002 CP70-1133 CP68-1067/CP70-321/CP72-1312 
38 litoral_flor CG12-325006 CG96-01 B74132 
39 litoral_flor CG12-281001 L80-42 V71-51 
40 litoral_flor CG12-564002 CC85-92 CP65-357 
41 litoral_flor CG12-105001 CP81-1425 CP43-47/Ja55-488 
42 litoral_flor CG12-311014 CG96-01 CP70-1133 
43 litoral_flor CG12-613003 CP82-2043 CP81-1384/SP79-2233/CP33-224 
44 litoral_flor CG12-606012 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
45 litoral_flor CG12-059028 CP99-1944 CP03-2420 
46 litoral_flor CG12-325003 CG96-01 B74132 
47 litoral_flor CG12-059076 CP99-1944 CP03-2420 
48 litoral_flor CG12-116008 CP80-1827 CP03-1812 
49 litoral_flor CG12-325052 CG96-01 B74132 
50 litoral_flor CG12-325046 CG96-01 B74132 
51 litoral_flor CG12-333051 CP72-1210 CC85-92 
52 litoral_flor CG12-621016 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
53 litoral_flor CG12-065014 RB739331 CP02-2188 
54 litoral_flor CG12-606013 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
55 litoral_flor CG12-332009 CP72-1210 CP82-2043 
56 litoral_flor CG12-531023 CP89-2143 CP73-1547 
57 litoral_flor CG12-387001 CP65-357 RB732908 
58 litoral_flor CG12-353003 CP63-588 CP88-1508 
59 litoral_flor CG12-014043 CP29-103 Akoki 
60 litoral_flor CG12-135002 CG00-102 CP02-1143/CG98-46 
61 litoral_flor CG12-324191 CG96-01 B7306 
62 litoral_flor CG12-318023 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
63 litoral_flor CG12-324175 CG96-01 B7306 
64 litoral_flor CG12-324199 CG96-01 B7306 
65 litoral_flor CG12-333011 CP72-1210 CC85-92 
66 litoral_flor CG12-338029 CP63-588 CP89-1431 
67 litoral_flor CG12-326007 CG96-01 B74132 
68 litoral_flor CG12-627031 CP73-1547 SP79-2233 
69 litoral_flor CG12-333064 CP72-1210 CC85-92 
70 litoral_flor CG12-629008 CG96-01 CP65-357 
71 litoral_flor CP88-1165 CL61-620 CP81-1302 
72 litoral_flor CG12-326012 CG96-01 B74132 
73 litoral_flor CG12-610029 CP65-357 CP63-588/CP68-1026/CP73-1547/CP72-370 
74 litoral_flor CG12-326016 CG96-01 B74132 
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75 litoral_flor CG12-333002 CP72-1210 CC85-92 
76 litoral_flor CG12-629041 CG96-01 CP65-357 
77 litoral_flor CG12-326036 CG96-01 B74132 
78 litoral_flor CG12-621058 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
79 litoral_flor CG12-627044 CP73-1547 SP79-2233 
80 litoral_flor CG12-324082 CG96-01 B7306 
81 litoral_flor CG12-621060 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
82 litoral_flor CG12-338070 CP63-588 CP89-1431 
83 litoral_flor CG12-333034 CP72-1210 CC85-92 
84 litoral_flor CG12-339050 CP63-588 Q96 
85 litoral_flor CG12-338050 CP63-588 CP89-1431 
86 litoral_flor CG12-621044 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
87 litoral_flor CG12-621055 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
88 litoral_flor CG12-339013 CP63-588 Q96 
89 litoral_flor CG12-584034 Mex57-29 CP65-357/CP88-1508 
90 litoral_flor CG12-324058 CG96-01 B7306 
91 litoral_flor CG12-629062 CG96-01 CP65-357 
92 litoral_flor CG12-610031 CP65-357 CP63-588/CP68-1026/CP73-1547/CP72-370 
93 litoral_flor CG12-627023 CP73-1547 SP79-2233 
94 litoral_flor CG12-621027 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
95 litoral_flor CG12-324031 CG96-01 B7306 
96 litoral_flor CG12-326001 CG96-01 B74132 
97 litoral_flor CG12-621048 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
98 litoral_flor CG12-MSING#36 ? ? 
99 litoral_flor CG12-338044 CP63-588 CP89-1431 
100 litoral_flor CG12-286003 CB38-22 CP82-2043/CP70-1133 
101 litoral_flor CG12-360004 CP72-1210 B74132/CP89-2143 
102 litoral_flor CG12-339002 CP63-588 Q96 
103 litoral_flor CG12-339080 CP63-588 Q96 
104 litoral_flor CG12-606034 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
105 litoral_flor CG12-620049 IJ76-319 Hinahina/IJ76-441/CP91-2249 
106 litoral_flor CG12-534070 CP89-1431 CP63-588 
107 litoral_flor CG12-339136 CP63-588 Q96 
108 litoral_flor CG12-034045 CP02-1143 CP93-1361/CP78-1610 
109 litoral_flor CG12-339042 CP63-588 Q96 
110 litoral_flor CG12-620040 IJ76-319 Hinahina/IJ76-441/CP91-2249 
111 litoral_flor CG12-317005 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
112 litoral_flor CG12-534069 CP89-1431 CP63-588 
113 litoral_flor CG12-339071 CP63-588 Q96 
114 litoral_flor CG12-534083 CP89-1431 CP63-588 
115 litoral_flor CG12-534044 CP89-1431 CP63-588 
116 litoral_flor CG12-014008 CP29-103 Akoki 
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117 litoral_flor CG12-324206 CG96-01 B7306 
118 litoral_flor CG12-326002 CG96-01 B74132 
119 litoral_flor CG12-339103 CP63-588 Q96 
120 litoral_flor CG12-136009 CP91-1696 CP70-1133 
121 litoral_flor CG12-136016 CP91-1696 CP70-1133 
122 litoral_flor CG12-312003 CG96-01 CP70-1133 
123 litoral_flor CG12-040023 CP29-103 CP77-1055/HoCP01-523 
124 litoral_flor CG12-534046 CP89-1431 CP63-588 
125 litoral_flor CG12-596006 CP89-2143 CG96-01 
126 litoral_flor CG12-621002 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
127 litoral_flor CG12-621013 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
128 litoral_flor CG12-621037 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
129 litoral_flor CG12-621064 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
130 litoral_flor CG12-621065 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
131 litoral_flor CG12-621067 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
132 litoral_flor CG12-627080 CP73-1547 SP79-2233 
133 litoral_flor CG12-629059 CG96-01 CP65-357 
134 litoral_flor CG98-46 CP56-59 CP57-603 
135 litoral_flor CGB12-635007 10P20462 BR9423 
136 litoral_flor CGB12-635058 10P20462 BR9423 
137 litoral_flor CP72-2086 CP62-374 CP63-588 
138 litoral_flor CP73-1547 CP66-1043 CP56-63 
1 litoral_no_flor CG12-330012 Eros CP75-1082 
2 litoral_no_flor CG12-564002 CC85-92 CP65-357 
3 litoral_no_flor CG12-606129 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
4 litoral_no_flor CG12-324085 CG96-01 B7306 
5 litoral_no_flor CG12-333040 CP72-1210 CC85-92 
6 litoral_no_flor CG12-105 CP63-588 CP89-1431 
7 litoral_no_flor CG12-103 CP91-1696 CP70-1133 
8 litoral_no_flor CG12-629011 CG96-01 CP65-357 
9 litoral_no_flor CG12-338092 CP63-588 CP89-1431 
10 litoral_no_flor CG12-333044 CP72-1210 CC85-92 
11 litoral_no_flor CG12-317039 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
12 litoral_no_flor CG12-606033 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
13 litoral_no_flor CG12-568025 CC85-63 CP63-588/CP89-2143 
14 litoral_no_flor CG12-339052 CP63-588 Q96 
15 litoral_no_flor CG12-326030 CG96-01 B74132 
16 litoral_no_flor CG12-MSING#12 ? ? 
17 litoral_no_flor CG12-330008 Eros CP75-1082 
18 litoral_no_flor CG12-034026 CP02-1143 CP93-1361/CP78-1610 
19 litoral_no_flor CG12-317022 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
20 litoral_no_flor CG12-014012 CP29-103 Akoki 
21 litoral_no_flor CG12-113 CP89-1431 CP63-588 
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22 litoral_no_flor CG12-102 CP02-1143 CP27-139 
23 litoral_no_flor CG12-060023 CP99-1944 HoCP02-610 
24 litoral_no_flor CG12-112 CP88-1508 Mex79-431 
25 litoral_no_flor CG12-059010 CP99-1944 CP03-2420 
26 litoral_no_flor CG12-526031 CP75-1082 Eros 
27 litoral_no_flor CG12-030014 CP70-1133 CP77-1088 
28 litoral_no_flor CG12-534017 CP89-1431 CP63-588 
29 litoral_no_flor CG12-339033 CP63-588 Q96 
30 litoral_no_flor CG12-338004 CP63-588 CP89-1431 
31 litoral_no_flor CG12-339039 CP63-588 Q96 
32 litoral_no_flor CG12-338119 CP63-588 CP89-1431 
33 litoral_no_flor CG12-548018 CC85-92 CP63-588 
34 litoral_no_flor CG12-338087 CP63-588 CP89-1431 
35 litoral_no_flor CG12-324094 CG96-01 B7306 
36 litoral_no_flor CG12-338115 CP63-588 CP89-1431 
37 litoral_no_flor CG12-338013 CP63-588 CP89-1431 
38 litoral_no_flor CG12-339010 CP63-588 Q96 
39 litoral_no_flor CG12-135043 CG00-102 CP02-1143/CG98-46 
40 litoral_no_flor CG12-114 CP91-2095 SP79-2233/CP91-2139/LM2002/Ja64-20 
41 litoral_no_flor CG12-136018 CP91-1696 CP70-1133 
42 litoral_no_flor CG12-311028 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
43 litoral_no_flor CG12-324083 CG96-01 B7306 
44 litoral_no_flor CG12-627006 CP73-1547 SP79-2233 
45 litoral_no_flor CG12-311019 CG96-01 CP70-1133 
46 litoral_no_flor CG12-MSING#66 ? ? 
47 litoral_no_flor CG12-386026 CP65-357 RB732908 
48 litoral_no_flor CG12-523061 CP88-1508 CP65-357/CG98-46 
49 litoral_no_flor CG12-638006 10P20602 BR9423 
50 litoral_no_flor CG12-324227 CG96-01 B7306 
51 litoral_no_flor CG12-616017 CP91-2095 SP79-2233/CP91-2139/LM2002/Ja64-20 
52 litoral_no_flor CG12-324204 CG96-01 B7306 
53 litoral_no_flor CG12-339105 CP63-588 Q96 
54 litoral_no_flor CG12-065010 RB739331 CP02-2188 
55 litoral_no_flor CG12-311020 CG96-01 CP70-1133 
56 litoral_no_flor CG12-317012 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
57 litoral_no_flor CG12-101 CP70-1133 CP01-2409/CP93-1361 
58 litoral_no_flor CG12-036023 CP02-1143 CP81-1384 
59 litoral_no_flor CG12-337009 CP63-588 CP89-1431 
60 litoral_no_flor CG12-532008 CP88-1508 Mex79-431 
61 litoral_no_flor CG12-338009 CP63-588 CP89-1431 
62 litoral_no_flor CG12-318005 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
63 litoral_no_flor CG12-326047 CG96-01 B74132 
64 litoral_no_flor CG12-339117 CP63-588 Q96 
65 litoral_no_flor CG12-339025 CP63-588 Q96 
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66 litoral_no_flor CG12-620015 IJ76-319 Hinahina/IJ76-441/CP91-2249 
67 litoral_no_flor CG12-115 10P20410 WI93904 
68 litoral_no_flor CG12-373005 L76-331 CP89-2143 
69 litoral_no_flor CG12-606112 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
70 litoral_no_flor CG12-039004 CG98-36 HoCP01-523 
71 litoral_no_flor CG12-020001 CP92-1607 B7306 
72 litoral_no_flor CG12-036037 CP02-1143 CP81-1384 
73 litoral_no_flor CG12-330063 Eros CP75-1082 
74 litoral_no_flor CG12-626035 SP79-2233 CP73-1547/SP70-1284 
75 litoral_no_flor CG12-532007 CP88-1508 Mex79-431 
76 litoral_no_flor CG12-339018 CP63-588 Q96 
77 litoral_no_flor CG12-568021 CC85-63 CP63-588/CP89-2143 
78 litoral_no_flor CG12-606095 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
79 litoral_no_flor CG12-018003 CP03-1812 CP80-1827 
80 litoral_no_flor CG12-630003 10P60724 BT84118 
81 litoral_no_flor CG12-111 DB5/55 CG96-01/Q96 
82 litoral_no_flor CG12-106001 Ja55-488 CP43-47/CP81-1425 
83 litoral_no_flor CG12-132001 CG00-044 CL61-620 
84 litoral_no_flor CG12-531002 CP89-2143 CP73-1547 
85 litoral_no_flor CG12-239002 CP73-1547 CP81-1384 
86 litoral_no_flor CG12-108 CP81-1384 CP88-1165 
87 litoral_no_flor CG12-109 CP81-1384 CP88-1165 
88 litoral_no_flor SP79-1287 ? ? 
89 litoral_no_flor CG12-039008 CG98-36 HoCP01-523 
90 litoral_no_flor CG98-10 PR87-2078 PR87-2073 
91 litoral_no_flor CG12-581002 CP89-2143 SP91-2074 
92 litoral_no_flor CG12-239005 Ja64-20 CP91-2161 
93 litoral_no_flor CP88-1165 CL61-620 CP81-1302 
94 litoral_no_flor CG12-353005 CP63-588 CP88-1508 
95 litoral_no_flor CG12-568011 CC85-63 CP63-588/CP89-2143 
96 litoral_no_flor CG12-319018 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
97 litoral_no_flor CG12-624002 PGM89-968 PGM89-118/POJ 
98 litoral_no_flor CG12-204003 CP62-374 B70121 
99 litoral_no_flor CP72-2086 CP62-374 CP63-588 
100 litoral_no_flor CG12-005031 L56-20 CP81-1425 
101 litoral_no_flor CG12-606014 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
102 litoral_no_flor CG12-110 Q96 CG96-01/DB5/55 
103 litoral_no_flor CG12-104 CG96-01 CP70-1133 
104 litoral_no_flor CG12-276003 CP65-357 CG98-46 
105 litoral_no_flor CG12-370003 CP63-588 CC85-63/CP89-2143 
106 litoral_no_flor CG12-057015 CP99-1707 CP47-193 
107 litoral_no_flor CG12-107 CP65-357 RB732908 
108 litoral_no_flor CG12-395006 CP33-224 CP72-2086 
109 litoral_no_flor CG12-512004 CG98-41 CB38-22/CC85-63 
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110 litoral_no_flor CG12-368002 CG96-01 CP89-2143 
111 litoral_no_flor CG12-317021 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
112 litoral_no_flor CG12-116 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
113 litoral_no_flor CG12-229001 CP92-1401 CP72-1312 
114 litoral_no_flor CG12-106 CP65-357 CC85-92 
115 litoral_no_flor CG12-060016 CP99-1944 HoCP02-610 
116 litoral_no_flor SP71-6161 ? ? 
117 litoral_no_flor CG12-317031 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
1 medio_flor CG12-627036 CP73-1547 SP79-2233 
2 medio_flor CG12-621007 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
3 medio_flor CG12-035012 CP02-1143 CP78-1610 
4 medio_flor CG12-210004 CP86-1209 CP81-1384 
5 medio_flor CG12-014007 CP29-103 Akoki 
6 medio_flor CG12-620011 IJ76-319 Hinahina/IJ76-441/CP91-2249 
7 medio_flor CG12-324105 CG96-01 B7306 
8 medio_flor CG12-534090 CP89-1431 CP63-588 
9 medio_flor CG12-629056 CG96-01 CP65-357 
10 medio_flor CG12-325020 CG96-01 B74132 
11 medio_flor CG12-333017 CP72-1210 CC85-92 
12 medio_flor CG12-146003 HoCP02-610 CP99-1944 
13 medio_flor CG12-325061 CG96-01 B74132 
14 medio_flor CG12-041003 L80-3 CP78-1610 
15 medio_flor CG12-610019 CP65-357 CP63-588/CP68-1026/CP73-1547/CP72-370 
16 medio_flor CG12-523009 CP88-1508 CP65-357/CG98-46 
17 medio_flor CG12-260004 SP79-2233 CP73-1547/SP70-1284 
18 medio_flor CG12-339356 CP63-588 Q96 
19 medio_flor CG12-326014 CG96-01 B74132 
20 medio_flor CG12-613015 CP82-2043 CP81-1384/SP79-2233/CP33-224 
21 medio_flor CG12-400001 CG96-01 CP72-2086 
22 medio_flor CG12-324053 CG96-01 B7306 
23 medio_flor CG12-048041 L80-3 CP78-1610 
24 medio_flor CG12-030018 CP02-1143 CP78-1610 
25 medio_flor CG12-629043 CG96-01 CP65-357 
26 medio_flor CG12-333001 CP72-1210 CC85-92 
27 medio_flor CG12-629054 CG96-01 CP65-357 
28 medio_flor CG12-035011 CP02-1143 CP78-1610 
29 medio_flor CG12-076002 CP98-1056 RB726/CP88-1508 
30 medio_flor CG12-333045 CP72-1210 CC85-92 
31 medio_flor CG12-324058 CG96-01 B7306 
32 medio_flor CG12-135022 CG00-102 CP02-1143/CG98-46 
33 medio_flor CG12-036092 CP02-1143 CP81-1384 
34 medio_flor CG12-627080 CP73-1547 SP79-2233 
35 medio_flor CG12-324041 CG96-01 B7306 
36 medio_flor CG12-324021 CG96-01 B7306 
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37 medio_flor CG12-326038 CG96-01 B74132 
38 medio_flor CG12-040033 CP29-103 /HoCP01-523CP77-1055 
39 medio_flor CG12-606035 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
40 medio_flor CG12-036096 CP02-1143 CP81-1384 
41 medio_flor CG12-610036 CP65-357 CP63-588/CP68-1026/CP73-1547/CP72-370 
42 medio_flor CG12-092002 CG97-97 CP02-1668 
43 medio_flor CG12-360006 CP72-1210 B74132/CP89-2143 
44 medio_flor CG12-365001 CP65-357 CC85-92 
45 medio_flor CG12-032010 CP02-1143 CP27-139 
46 medio_flor CG12-567003 CP89-2143 CG96-01 
47 medio_flor CG12-523006 CP88-1508 CP65-357/CG98-46 
48 medio_flor CG12-285001 CB38-22 CP82-2043/CP70-1133 
49 medio_flor CG12-326027 CG96-01 B74132 
50 medio_flor CG12-036004 CP02-1143 CP81-1384 
51 medio_flor CG12-638011 10P20602 BR9423 
52 medio_flor CG12-324003 CG96-01 B7306 
53 medio_flor CG12-194003 CP62-374 Gloria58 
54 medio_flor CG12-035030 CP02-1143 CP78-1610 
55 medio_flor CG12-629062 CG96-01 CP65-357 
56 medio_flor CG12-326032 CG96-01 B74132 
57 medio_flor CG12-318018 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
58 medio_flor CG12-051114 CP75-1091 CP77-1055 
59 medio_flor CG12-637005 10P20601 WI9101 
60 medio_flor CG12-035024 CP02-1143 CP78-1610 
61 medio_flor CG12-260002 SP79-2233 CP73-1547/SP70-1284 
62 medio_flor CG12-005023 L56-20 CP81-1425 
63 medio_flor CG12-179001 CP82-2043 CP72-1210/CC85-92 
64 medio_flor CG12-534019 CP89-1431 CP63-588 
65 medio_flor CP72-2086 CP62-374 CP63-588 
66 medio_flor CG12-030005 CP02-1143 CP78-1610 
67 medio_flor CG12-338053 CP63-588 CP89-1431 
68 medio_flor CG12-041032 L80-3 CP78-1610 
69 medio_flor CG12-629039 CG96-01 CP65-357 
70 medio_flor CG12-386030 CP65-357 RB732908 
71 medio_flor CG12-616028 CP91-2095 SP79-2233/CP91-2139/LM2002/Ja64-20 
72 medio_flor CG12-335003 CP73-1547 CP89-2143 
73 medio_flor CG12-338007 CP63-588 CP89-1431 
74 medio_flor CG12-338029 CP63-588 CP89-1431 
75 medio_flor CG12-022002 TCP83-3211 CP90-1222 
76 medio_flor CG12-008011 CP62-374 CP81-1425 
77 medio_flor CG12-621023 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
78 medio_flor CG12-627025 CP73-1547 SP79-2233 
79 medio_flor CG12-627056 CP73-1547 SP79-2233 
80 medio_flor CG12-627090 CP73-1547 SP79-2233 
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81 medio_flor CG12-620047 IJ76-319 Hinahina/IJ76-441/CP91-2249 
82 medio_flor CG12-584036 Mex57-29 CP65-357/CP88-1508 
83 medio_flor CG12-324191 CG96-01 B7306 
84 medio_flor CG12-324070 CG96-01 B7306 
85 medio_flor CG12-370002 CP63-588 CC85-63/CP89-2143 
86 medio_flor CG12-616012 CP91-2095 SP79-2233/CP91-2139/LM2002/Ja64-20 
87 medio_flor CG12-040023 CP29-103 /HoCP01-523CP77-1055 
88 medio_flor CG12-611002 CP70-1133 CP68-1067CP70-321/CP72-1312 
89 medio_flor CG12-621017 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
90 medio_flor CG12-135046 CG00-102 CP02-1143/CG98-46 
91 medio_flor CG12-135033 CG00-102 CP02-1143/CG98-46 
92 medio_flor CG12-134005 CG00-102 CP88-1165/CP73-1547 
93 medio_flor CG12-100004 Ja55-488 CP96-1329/Mex58-418 
94 medio_flor CG12-620020 IJ76-319 Hinahina/IJ76-441/CP91-2249 
95 medio_flor CG12-333050 CP72-1210 CC85-92 
96 medio_flor CG12-325017 CG96-01 B74132 
97 medio_flor CG12-626020 SP79-2233 CP73-1547/SP70-1284 
98 medio_flor CG12-014081 CP29-103 Akoki 
99 medio_flor CG98-78 Tuc68-19 CP57-603 
100 medio_flor CG12-253007 SP71-6180 CP70-1133 
101 medio_flor CG12-014085 CP29-103 Akoki 
102 medio_flor CG12-134007 CG00-102 CP88-1165/CP73-1547 
103 medio_flor CG12-092002 CG97-97 CP02-1668 
104 medio_flor CG12-040010 CP29-103 /HoCP01-523CP77-1055 
105 medio_flor CG12-610006 CP65-357 CP63-588/CP68-1026/CP73-1547/CP72-370 
106 medio_flor CG12-610018 CP65-357 CP63-588/CP68-1026/CP73-1547/CP72-370 
107 medio_flor CG12-616011 CP91-2095 SP79-2233/CP91-2139/LM2002/Ja64-20 
108 medio_flor CG12-523058 CP88-1508 CP65-357/CG98-46 
109 medio_flor CG12-333033 CP72-1210 CC85-92 
110 medio_flor CG12-135014 CG00-102 CP02-1143/CG98-46 
111 medio_flor CG12-330081 Eros CP75-1082 
112 medio_flor CG12-620010 IJ76-319 Hinahina/IJ76-441/CP91-2249 
113 medio_flor CG12-377002 CP63-588 CC85-92 
114 medio_flor CG12-032099 CP02-1143 CP27-139 
115 medio_flor CG12-325002 CG96-01 B74132 
116 medio_flor CG12-339026 CP63-588 Q96 
117 medio_flor CG12-534030 CP89-1431 CP63-588 
118 medio_flor CG12-135018 CG00-102 CP02-1143/CG98-46 
119 medio_flor CG12-338138 CP63-588 CP89-1431 
120 medio_flor CG12-534068 CP89-1431 CP63-588 
121 medio_flor CG12-059020 CP99-1944 CP03-2420 
122 medio_flor CG12-059094 CP99-1944 CP03-2420 
123 medio_flor CG12-312004 CG96-01 CP70-1133 
124 medio_flor CG12-326001 CG96-01 B74132 
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125 medio_flor CG12-610029 CP65-357 CP63-588/CP68-1026/CP73-1547/CP72-370 
126 medio_flor CG12-523028 CP88-1508 CP65-357/CG98-46 
127 medio_flor CG12-626009 SP79-2233 CP73-1547/SP70-1284 
128 medio_flor CG12-059019 CP99-1944 CP03-2420 
129 medio_flor CG12-534010 CP89-1431 CP63-588 
130 medio_flor CG12-035119 CP02-1143 CP78-1610 
131 medio_flor CG12-338044 CP63-588 CP89-1431 
132 medio_flor CG12-337006 CP63-588 CP89-1431 
133 medio_flor CG12-239002 CP73-1547 CP81-1384 
134 medio_flor CG12-333019 CP72-1210 CC85-92 
135 medio_flor CG12-059015 CP99-1944 CP03-2420 
1 medio_no_flor CG12-122 RB739331 CP02-2188 
2 medio_no_flor CG12-317020 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
3 medio_no_flor CG12-120 CP70-1133 CP01-2409/CP93-1361 
4 medio_no_flor CG12-338004 CP63-588 CP89-1431 
5 medio_no_flor CG12-338077 CP63-588 CP89-1431 
6 medio_no_flor CG12-548002 CC85-92 CP63-588 
7 medio_no_flor CG12-534037 CP89-1431 CP63-588 
8 medio_no_flor CG12-326045 CG96-01 B74132 
9 medio_no_flor CG12-135041 CG00-102 CP02-1143/CG98-46 
10 medio_no_flor CG12-523041 CP88-1508 CP65-357/CG98-46 
11 medio_no_flor CG12-324185 CG96-01 CP70-1133 
12 medio_no_flor CG12-311009 CG96-01 CP70-1133 
13 medio_no_flor CG12-376009 CP63-588 CC85-92 
14 medio_no_flor CG12-616003 CP91-2095 SP79-2233/CP91-2139/LM2002/Ja64-20 
15 medio_no_flor CG12-311028 CG96-01 CP70-1133 
16 medio_no_flor CG12-526009 CG96-01 CP70-1133 
17 medio_no_flor CG12-627037 CP73-1547 SP79-2233 
18 medio_no_flor CG12-324233 CG96-01 B7306 
19 medio_no_flor CG12-040026 CP29-103 CP77-1055/HoCP01-523 
20 medio_no_flor CG12-129 CP89-1431 CP63-588 
21 medio_no_flor CG12-008054 CP62-374 CP81-1425 
22 medio_no_flor CG12-621004 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
23 medio_no_flor CG12-534006 CP89-1431 CP63-588 
24 medio_no_flor CG12-332013 CP72-1210 CP82-2043 
25 medio_no_flor CG12-057019 CP99-1707 CP47-193 
26 medio_no_flor CG12-606012 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
27 medio_no_flor CG12-050001 CP70-1133 CP91-1696 
28 medio_no_flor CG12-606103 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
29 medio_no_flor CG12-370003 CP63-588 CC85-63/CP89-2143 
30 medio_no_flor CG12-338073 CP63-588 CP89-1431 
31 medio_no_flor CG12-338098 CP63-588 CP89-1431 
32 medio_no_flor CG12-332015 CP72-1210 CP82-2043 
33 medio_no_flor CG12-617005 CP91-2139 CP91-2095/CP91-2161/Ja64-19/IJ76-521 
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34 medio_no_flor CG12-031043 CP70-1133 CP01-2409/CP93-1361 
35 medio_no_flor CG12-339105 CP63-588 Q96 
36 medio_no_flor CG12-627035 CP73-1547 SP79-2233 
37 medio_no_flor CG12-318012 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
38 medio_no_flor CG12-034098 CP02-1143 CP93-1361/CP78-1610 
39 medio_no_flor CG12-360009 CP72-1210 B74132/CP89-2143 
40 medio_no_flor CG12-131 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
41 medio_no_flor CG12-135 10#30010 B85342 
42 medio_no_flor CG12-512013 CG98-41 CB38-22/CC85-63 
43 medio_no_flor CG12-526022 CP75-1082 Eros 
44 medio_no_flor CG12-564005 CC85-92 CP65-357 
45 medio_no_flor CG12-339126 CP63-588 Q96 
46 medio_no_flor CG12-568016 CC85-63 CP63-588/CP89-2143 
47 medio_no_flor CG12-125 Eros CP75-1082 
48 medio_no_flor CG12-386003 CP65-357 RB732908 
49 medio_no_flor CG12-338053 CP63-588 CP89-1431 
50 medio_no_flor CG12-337009 CP63-588 CP89-1431 
51 medio_no_flor CG12-633001 10#20014 B0209 
52 medio_no_flor CG12-229005 CP92-1401 CP72-1312 
53 medio_no_flor CG12-606100 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
54 medio_no_flor CG12-636002 10P20597 5 
55 medio_no_flor CG12-MSING#2 ? ? 
56 medio_no_flor CG12-338087 CP63-588 CP89-1431 
57 medio_no_flor CG12-130 CP89-2143 SP91-2074 
58 medio_no_flor CG12-610024 CP65-357 CP63-588/CP68-1026/CP73-D5191547/CP72-
370 
59 medio_no_flor CG12-041052 L80-3 CP78-1610 
60 medio_no_flor CG12-339073 CP63-588 Q96 
61 medio_no_flor CG12-629011 CG96-01 CP65-357 
62 medio_no_flor CG12-324187 CG96-01 B7306 
63 medio_no_flor CG12-034098 CP02-1143 CP93-1361/CP78-1610 
64 medio_no_flor CG12-626007 SP79-2233 CP73-1547/SP70-1284 
65 medio_no_flor CP88-1165 CL61-620 CP81-1302 
66 medio_no_flor CG12-330012 Eros CP75-1082 
67 medio_no_flor CG12-133 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
68 medio_no_flor CG12-132 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
69 medio_no_flor CG12-136012 CP91-1696 CP70-1133 
70 medio_no_flor CG12-638010 10P20602 BR9423 
71 medio_no_flor CG12-621015 CP88-1508 L80-2/CP57-603 
72 medio_no_flor CG12-512009 CG98-41 CB38-22/CC85-63 
73 medio_no_flor CG12-533002 CP89-1431 CP63-588 
74 medio_no_flor CG98-78 Tuc68-19 CP57-603 
75 medio_no_flor CG12-338009 CP63-588 CP89-1431 
76 medio_no_flor CG12-128 CP88-1508 Mex79-431 
77 medio_no_flor CG12-123 CP91-1696 CP70-1133 
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78 medio_no_flor CG12-531020 CP89-2143 CP73-1547 
79 medio_no_flor CG12-606042 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
80 medio_no_flor CG12-MSING#4 ? ? 
81 medio_no_flor CG12-626022 SP79-2233 CP73-1547/SP70-1284 
82 medio_no_flor CG12-627077 CP73-1547 SP79-2233 
83 medio_no_flor CG12-317044 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
84 medio_no_flor CG12-637001 10P20601 WI9101 
85 medio_no_flor CG12-627037 CP73-1547 SP79-2233 
86 medio_no_flor CG12-124 CG96-01 B7306 
87 medio_no_flor CP72-2086 CP62-374 CP63-588 
88 medio_no_flor CG12-620005 IJ76-319 Hinahina/IJ76-441/CP91-2249 
89 medio_no_flor CG12-564013 CC85-92 CP65-357 
90 medio_no_flor CG12-633001 10#20014 B0209 
91 medio_no_flor CG12-606095 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
92 medio_no_flor CG12-317043 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
93 medio_no_flor CG12-337002 CP63-588 CP89-1431 
94 medio_no_flor CG12-127 CP89-2143 CP73-1547 
95 medio_no_flor CG12-526013 CP75-1082 Eros 
96 medio_no_flor CG12-629019 CG96-01 CP65-357 
97 medio_no_flor CG12-333031 CP72-1210 CC85-92 
98 medio_no_flor CG12-339111 CP63-588 Q96 
99 medio_no_flor CG12-317045 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
100 medio_no_flor CG12-568029 CC85-63 CP63-588/CP89-2143 
101 medio_no_flor CG12-627060 CP73-1547 SP79-2233 
102 medio_no_flor CG12-136019 CP91-1696 CP70-1133 
103 medio_no_flor CG12-338008 CP63-588 CP89-1431 
104 medio_no_flor CG12-570001 CP89-2143 PR76-3385/CP72-2086 
105 medio_no_flor CG12-366001 CP65-357 CC85-92 
106 medio_no_flor CG12-564002 CC85-92 CP65-357 
107 medio_no_flor CG12-325038 CG96-01 B74132 
108 medio_no_flor CG12-051049 CP75-1091 CP77-1055 
109 medio_no_flor CP73-1547 CP66-1043 CP56-63 
110 medio_no_flor CG12-532009 CP88-1508 Mex79-431 
111 medio_no_flor CG12-011034 CP02-1143 CP77-1055 
112 medio_no_flor CG12-324147 CG96-01 B7306 
113 medio_no_flor CG12-320001 CG96-01 Q96/DB5/55 
114 medio_no_flor CG12-606030 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
115 medio_no_flor CG12-633003 10#20014 B0209 
116 medio_no_flor CG12-606011 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
117 medio_no_flor CG12-318022 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
118 medio_no_flor CG12-512003 CG98-41 CB38-22/CC85-63 
119 medio_no_flor CG12-606102 CC85-63 CC84-75/CB38-22/B4362/Akoki 
120 medio_no_flor CG12-338007 CP63-588 CP89-1431 
121 medio_no_flor CG12-324084 CG96-01 B7306 
Anexos 
 
     257 
 
122 medio_no_flor CG12-627035 CP73-1547 SP79-2233 
123 medio_no_flor CG12-333077 CP72-1210 CC85-92 
124 medio_no_flor CG12-237004 CP73-1547 CP70-1133 
125 medio_no_flor CG12-638001 10P20602 BR9423 
126 medio_no_flor CG12-629049 CG96-01 CP65-357 
127 medio_no_flor CG12-324156 CG96-01 B7306 
128 medio_no_flor CG12-633002 10#20014 B0209 
129 medio_no_flor CG12-531012 CP89-2143 CP73-1547 
130 medio_no_flor CG12-330036 Eros CP75-1082 
131 medio_no_flor CG12-317006 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
132 medio_no_flor CG12-660001 ? ? 
133 medio_no_flor CG12-318029 CB38-22 CG98-41/CC85-63 
134 medio_no_flor CG12-126 CP88-1508 CP65-357/CG98-46 
135 medio_no_flor CG12-627027 CP73-1547 SP79-2233 
136 medio_no_flor CG12-039002 CG98-36 HoCP01-523 
137 medio_no_flor CG12-134 10P20410 WI93904 
138 medio_no_flor CG12-121 RB739331 CP02-2188 
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ANEXO 2. LISTADO DE LAS MEDICIONES REALIZADAS EN CADA UNO DE LOS CONJUNTOS DE DATOS. 
No. Variable Dimensional 
1 Población escala 1-9 
2 Altura escala 1-9 
3 Diámetro escala 1-9 
4 Aspecto de Planta escala 1-9 
5 ºBrix Tallo 1 % 
6 ºBrix Tallo 2 % 
7 ºBrix Tallo 3 % 
8 Carbón escala 0-10 ≤ 1 
9 Escaldadura escala (0-10) ≤ 1 
10 Mosaico escala (0-10) ≤ 2 B 
11 Roya Marrón Incidencia % (1-50) ≤ 15 
12 Roya Marrón Reacción escala (0-9) ≤ 5 
13 Roya Naranja Incidencia % (1-50) ≤ 10 
14 Roya Naranja Reacción escala (0-9) ≤ 5 
15 Amarillamiento escala (0-10) ≤ 5 B 
16 SURCO 1 Total Tallos frecuencia 
17 SURCO 1 Total Tallos Con Flor frecuencia 
18 SURCO 2 Total Tallos frecuencia 
19 SURCO 2 Total Tallos Con Flor frecuencia 
20 SURCO 3 Total Tallos frecuencia 
21 SURCO 3 Total Tallos Con Flor frecuencia 
22 SURCO 4 Total Tallos frecuencia 
23 SURCO 4 Total Tallos Con Flor frecuencia 
24 ALTURA (m) Tallo 1 m 
25 ALTURA (m) Tallo 2 m 
26 ALTURA (m) Tallo 3 m 
27 Diámetro (mm) Tallo 1 mm 
28 Diámetro (mm) Tallo 2 mm 
29 Diámetro (mm) Tallo 3 mm 
30 Peso de 5 Tallos Molederos en kg. (PREVIO A 
EVALUAR CORCHO) 
kg 
31 ntrenudos Totales Tallo 1 frecuencia 
32 Entrenudo con Corcho Tallo 1 frecuencia 
33 Entrenudos Totales Tallo 2 frecuencia 
34 Entrenudo con Corcho Tallo 2 frecuencia 
35 Entrenudos Totales Tallo 3 frecuencia 
36 Entrenudo con Corcho Tallo 3 frecuencia 
37 Entrenudos Totales Tallo 4 frecuencia 
38 Entrenudo con Corcho Tallo 4 frecuencia 
39 Entrenudos Totales Tallo 5 frecuencia 
40 Entrenudo con Corcho Tallo 5 frecuencia 
41 Entrenudos Oquedad Leve Tallo 1 frecuencia 
42 Entrenudos Oquedad Leve Tallo 2 frecuencia 
43 Entrenudos Oquedad Leve Tallo 3 frecuencia 
44 Entrenudos Oquedad Leve Tallo 4 frecuencia 
45 Entrenudos Oquedad Leve Tallo 5 frecuencia 
46 Entrenudos Oquedad Intermedia Tallo 1 frecuencia 
47 Entrenudos Oquedad Intermedia Tallo 2 frecuencia 
48 Entrenudos Oquedad Intermedia Tallo 3 frecuencia 
49 Entrenudos Oquedad Intermedia Tallo 4 frecuencia 
50 Entrenudos Oquedad Intermedia Tallo 5 Frecuencia 
51 Entrenudos Oquedad Severa Tallo 1 Frecuencia 
52 Entrenudos Oquedad Severa Tallo 2 Frecuencia 
53 Entrenudos Oquedad Severa Tallo 3 Frecuencia 
54 Entrenudos Oquedad Severa Tallo 4 Frecuencia 
55 Entrenudos Oquedad Severa Tallo 5 Frecuencia 
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56 Oquedad Leve Cálculo % 
57 Oquedad Intermedia Cálculo % 
58 Oquedad Severa Calculo % 
59 TAH t de Azúcar por ha (Cálculo) 
60 Pol % Caña % 
61 TCH t Caña por ha (Cálculo) 
62 °Brix Jugo % 
63 Pureza Jugo % 
64 Contenido de Jugo % 
65 Población Total de Tallos Frecuencia 
66 Promedio Altura por Tallo m (Cálculo del promedio) 
67 Promedio Diámetro por Tallo mm mm (Cálculo del promedio) 
68 Promedio Peso por Tallo Kg 
69 Peso calculado Parcela Kg 
70 Total Tallos Con Flor Frecuencia 
71 Floración % (Cálculo) 
72 Corcho % (Cálculo) 
73 Fibra % 
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ANEXO 3. ÍNDICES DE SELECCIÓN PARA TODOS LOS GENOTIPOS (ENTRY) EN SU RESPECTIVO CONJUNTO DE 
DATOS (TRIAL). 
  Índice  




litoral_flor_1a_soca  CG12-015002 23.44 -0.351 0.524 0.438 0.524 -0.469 -3.766 1.239 0.811 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-032004 21.14 -2.101 -1.200 -1.141 -1.200 0.891 0.799 1.419 -1.386 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-036004 21.43 -1.408 -1.727 -1.653 -1.727 1.165 1.488 1.223 -1.237 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-036096 26.53 2.255 1.688 1.690 1.688 -1.375 0.760 -1.558 2.394 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-051044 18.34 -4.514 -1.187 -1.157 -1.187 1.261 0.982 0.873 -0.342 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-065014 31.78 6.238 2.231 2.128 2.231 -1.404 -0.013 -1.959 0.137 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-105001 22.15 -1.505 -0.249 -0.201 -0.249 0.404 3.227 0.813 1.431 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-135002 23.40 -0.009 -0.873 -0.820 -0.873 0.754 1.312 1.020 -0.146 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-318023 36.14 10.195 3.121 3.049 3.121 -2.282 -1.735 -3.298 0.022 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-324175 21.56 -1.852 -0.446 -0.362 -0.446 0.486 2.267 0.511 -0.577 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-324199 22.59 -0.903 1.208 1.251 1.208 -1.054 1.652 0.648 1.528 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-326012 14.83 -6.861 0.143 0.117 0.143 -0.313 -1.836 0.704 1.195 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-326016 23.00 -0.658 -0.208 -0.273 -0.208 0.104 -1.612 0.664 -0.309 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-326036 23.60 0.382 1.346 1.352 1.346 -0.819 1.391 0.092 1.090 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-333034 34.57 8.981 2.140 2.111 2.140 -1.394 0.909 -2.205 1.011 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-333064 22.31 -1.228 -0.365 -0.387 -0.365 -0.007 -1.242 1.649 -0.987 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-338044 30.62 5.366 0.830 0.811 0.830 -0.469 -0.851 -2.766 -1.227 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-339002 20.55 -3.040 -1.210 -1.145 -1.210 0.965 0.551 0.525 -2.112 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-339013 19.63 -3.662 -0.838 -0.811 -0.838 0.556 -0.762 -0.281 -1.786 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-339042 30.53 5.668 0.854 0.822 0.854 -0.519 -0.017 -0.151 -0.123 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-339071 21.71 -2.078 -1.305 -1.339 -1.305 1.178 0.200 1.487 -0.932 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-339103 19.10 -3.782 -1.293 -1.327 -1.293 0.922 -2.606 -0.493 -0.397 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-533018 18.39 -4.345 0.195 0.247 0.195 -0.215 1.567 -0.592 -0.089 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-534044 28.12 3.348 -0.077 -0.089 -0.077 0.193 0.511 0.525 -0.548 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-534046 23.98 -0.206 -0.907 -0.831 -0.907 0.725 2.141 1.106 -0.786 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-596006 28.94 4.211 0.125 0.130 0.125 0.184 1.518 -1.335 -0.507 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-613003 22.63 -0.871 -1.144 -1.142 -1.144 0.998 0.157 0.499 -0.038 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-621002 18.02 -4.188 -0.623 -0.623 -0.623 0.214 -0.418 1.552 -0.100 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-621013 22.63 -1.016 -0.004 -0.063 -0.004 -0.224 -2.019 1.167 1.632 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-621037 16.82 -5.816 -0.423 -0.432 -0.423 -0.124 -3.290 -0.808 0.627 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-621060 18.56 -4.598 -0.404 -0.415 -0.404 -0.073 -2.351 1.110 -0.130 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-621065 18.90 -4.098 -0.129 -0.061 -0.129 -0.177 1.345 0.564 1.901 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-621067 32.76 7.724 -1.461 -1.458 -1.461 1.461 1.450 -0.533 -1.112 SI 
litoral_flor_1a_soca  CG12-627080 18.86 -4.117 0.472 0.458 0.472 -0.401 0.424 0.017 0.912 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG12-629059 20.31 -2.347 0.037 -0.050 0.037 -0.245 -3.377 1.607 0.214 NO 
litoral_flor_1a_soca  CG98-46 23.33 -0.395 0.406 0.439 0.406 -0.479 1.987 -1.368 1.248 SI 
litoral_flor_1a_soca  CGB12-635007 34.48 8.687 0.119 0.096 0.119 0.054 -1.665 -1.612 -1.258 SI 
litoral_flor_1a_soca  CGB12-635058 26.52 2.798 0.778 0.741 0.778 -0.789 0.088 0.068 0.456 SI 
litoral_flor_1a_soca  CP72-2086 24.44 0.043 -0.455 -0.428 -0.455 0.468 0.556 -0.218 -0.627 SI 
litoral_flor_1a_soca  CP73-1547 24.19 0.053 0.313 0.326 0.313 -0.150 0.274 -1.906 0.150 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-014008 18.17 -3.127 0.279 0.383 0.383 -0.102 1.454 1.071 1.884 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-032004 21.39 0.122 0.588 0.642 0.642 0.589 -1.877 0.384 1.535 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-036004 18.73 -0.959 -0.892 -0.963 -0.963 0.207 0.217 0.376 1.050 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-040023 21.81 -0.983 0.836 0.775 0.775 0.440 0.501 0.035 1.022 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-045002 20.24 -1.119 0.302 0.392 0.392 0.185 1.698 -0.573 0.936 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-116008 21.78 0.421 -0.394 -0.396 -0.396 -0.924 -1.549 -2.356 0.747 NO 
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litoral_flor_plantia  CG12-311014 28.79 2.956 -0.804 -0.782 -0.782 -0.096 0.069 -1.050 0.721 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-324082 20.54 -0.945 -1.159 -1.248 -1.248 0.098 0.595 0.220 0.721 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-324199 21.28 -0.717 1.494 1.627 1.627 1.056 0.597 0.032 0.648 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-333034 19.05 -1.162 2.087 1.977 1.977 -0.187 -0.796 0.212 0.584 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-338044 18.60 -2.006 1.916 1.818 1.818 0.580 0.285 1.241 0.575 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-339013 14.04 -3.165 -0.860 -0.926 -0.926 -0.084 -2.064 -0.226 0.518 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-339042 22.73 -0.442 0.443 0.256 0.256 -0.258 0.857 -0.278 0.348 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-339103 20.09 -0.574 0.197 0.055 0.055 -0.911 -0.197 1.182 0.247 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-360004 17.00 -4.000 -3.562 -3.537 -3.537 0.782 1.058 1.164 0.241 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-387001 24.12 0.787 -2.294 -2.291 -2.291 -1.108 1.704 0.153 0.136 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-508001 24.32 1.294 0.678 0.737 0.737 0.141 2.342 0.272 -0.007 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-533018 18.66 -1.389 0.277 0.346 0.346 0.405 -0.967 0.629 -0.096 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-534069 18.02 -0.820 1.313 1.441 1.441 -0.382 -2.343 0.232 -0.155 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-534083 30.52 5.502 0.171 0.238 0.238 -0.545 0.469 -1.417 -0.160 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-606034 12.75 -4.795 -0.486 -0.596 -0.596 0.706 -4.819 2.305 -0.231 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-613003 29.26 3.401 -1.241 -1.345 -1.345 -0.872 0.469 -1.954 -0.375 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-621044 22.25 -0.908 0.048 0.099 0.099 0.889 -2.221 -1.951 -0.424 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-621060 27.00 3.414 -1.331 -1.375 -1.375 0.059 -0.671 -1.932 -0.583 SI 
litoral_flor_plantia  CG12-621064 16.82 -3.971 -0.073 0.049 0.049 0.233 -1.034 -0.514 -0.662 NO 
litoral_flor_plantia  CG12-627080 32.33 6.080 1.354 1.401 1.401 -0.067 0.167 -0.988 -0.684 SI 
litoral_flor_plantia  CG98-46 19.75 -1.410 1.979 2.045 2.045 -0.122 1.445 1.667 -1.291 NO 
litoral_flor_plantia  CGB12-635007 25.94 2.805 0.706 0.591 0.591 0.172 2.448 0.008 -1.395 SI 
litoral_flor_plantia  CGB12-635058 18.71 -2.228 -1.020 -0.965 -0.965 -0.034 -0.227 2.459 -1.647 NO 
litoral_flor_plantia  CP72-2086 35.05 6.753 -1.645 -1.636 -1.636 -0.487 2.404 -0.501 -1.728 NO 
litoral_flor_plantia  CP73-1547 24.82 1.184 1.092 1.186 1.186 -0.362 -0.013 0.095 -2.473 NO 
litoral_no_flor_plantia  CG12-005031 20.77 -1.510 0.357 0.543 -0.020 -0.348 -1.646 1.304 0.045 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-018003 14.35 -6.556 -1.034 -1.287 0.025 0.362 2.096 0.390 0.514 NO 
litoral_no_flor_plantia  CG12-030014 21.13 -1.382 1.084 1.174 -0.260 -0.028 1.098 0.505 -0.153 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-036037 16.75 -4.376 -0.328 -0.220 -0.382 1.775 -0.596 0.742 -0.514 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-060016 15.75 -4.729 -1.352 -1.679 -0.452 0.470 1.162 0.679 -0.337 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-101 23.42 0.282 -0.187 -0.250 0.252 0.474 -1.830 0.732 -0.292 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-102 19.11 -2.719 -1.027 -1.016 0.189 0.045 -0.304 1.670 0.041 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-103 14.32 -5.326 -0.243 -0.515 -0.164 -0.459 0.831 0.350 -1.312 NO 
litoral_no_flor_plantia  CG12-104 25.09 1.123 -1.018 -1.163 -0.193 0.628 -1.723 1.079 -0.131 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-105 22.75 0.517 -0.534 -0.577 0.576 -0.790 1.510 -2.110 -3.269 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-106 11.72 -7.561 -1.815 -2.318 -0.169 0.544 1.215 2.415 0.020 NO 
litoral_no_flor_plantia  CG12-106001 29.03 4.163 1.362 1.514 -0.027 -0.240 -1.455 -0.613 0.434 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-107 17.87 -3.237 -1.644 -1.705 -0.175 1.559 0.159 1.394 -0.274 NO 
litoral_no_flor_plantia  CG12-108 22.37 -0.515 -0.906 -1.045 -0.099 0.511 0.685 1.094 0.582 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-109 27.30 2.542 1.188 1.049 0.571 -1.572 -0.682 -1.631 -0.427 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-110 22.04 -0.614 0.560 0.326 0.223 -0.359 2.009 1.379 1.838 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-111 36.78 9.206 -0.214 -0.085 -0.563 0.736 -2.139 -0.236 0.611 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-112 21.60 -0.966 -0.360 -0.498 0.082 -0.031 1.070 -0.128 0.069 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-113 24.12 0.858 0.013 0.118 -0.233 1.588 -2.686 0.610 -0.823 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-114 22.03 -0.946 0.755 0.478 0.621 -0.835 1.421 1.384 2.060 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-115 25.84 2.324 -1.682 -1.949 0.526 -1.127 2.234 -1.019 1.707 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-116 33.75 7.920 2.642 2.902 0.024 -0.503 -1.685 -0.620 0.310 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-276003 14.70 -5.774 -0.018 0.138 -0.257 -0.325 1.592 0.426 -0.509 NO 
litoral_no_flor_plantia  CG12-311019 29.38 4.244 1.078 1.313 0.513 -1.201 -1.430 -1.261 0.731 SI 
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litoral_no_flor_plantia  CG12-311020 24.05 1.090 -0.422 -0.255 -0.120 0.197 -0.817 -2.301 -0.338 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-317012 20.35 -1.506 -0.437 -0.487 -0.224 0.815 0.745 -1.432 -1.987 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-317021 20.64 -1.294 -1.149 -0.615 -0.560 2.013 0.193 0.719 -1.753 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-318005 21.24 -1.198 -2.102 -2.378 0.168 0.215 1.376 1.282 0.257 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-324094 32.65 6.100 0.776 0.765 0.104 -1.154 -0.893 -2.616 -0.590 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-326030 28.34 4.381 1.018 0.915 0.321 -1.012 -0.549 1.083 1.088 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-330012 17.47 -3.110 0.857 0.914 -0.002 -0.032 -0.654 0.433 -1.551 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-339025 18.99 -2.163 0.265 0.126 0.319 -1.134 2.146 0.861 1.314 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-339052 21.30 -1.228 -1.210 -1.385 0.273 0.268 1.123 0.844 0.369 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-526031 22.75 -0.158 2.232 2.600 -0.317 -0.372 -2.934 -0.272 -0.587 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-532007 27.19 2.986 0.736 1.099 -0.400 0.540 -2.017 0.760 0.118 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-606129 20.01 -1.325 -0.468 -0.294 -0.168 0.166 2.926 -1.138 -1.498 SI 
litoral_no_flor_plantia  CG12-620015 21.76 -0.856 -1.267 -1.488 -0.043 0.110 1.575 -1.676 1.127 SI 
litoral_no_flor_plantia  CP72-2086 28.56 3.966 1.947 2.300 -0.103 0.201 -2.216 -0.996 0.343 SI 
litoral_no_flor_plantia  CP88-1165 21.17 -1.631 -0.713 -0.680 -0.406 0.644 -1.359 -1.586 0.587 SI 
litoral_no_flor_plantia  SP71-6161 29.17 4.699 2.451 2.501 0.454 -1.619 -0.783 0.044 1.117 SI 
litoral_no_flor_plantia  SP79-1287 29.19 4.279 0.813 1.116 0.097 -0.721 1.229 -2.542 1.065 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-005023 15.34 -0.111 0.453 0.527 0.405 0.155 1.378 0.728 -0.564 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-030018 15.77 -0.132 0.443 0.512 0.490 0.188 -2.488 -0.779 -0.438 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-035024 11.97 -1.677 -0.013 -0.024 0.137 -0.060 -1.164 2.554 -0.869 NO 
medio_flor_1a_soca  CG12-036004 12.22 -1.878 0.011 0.012 0.125 -0.089 2.136 1.013 0.296 NO 
medio_flor_1a_soca  CG12-036096 15.79 -0.097 1.179 1.102 1.440 1.756 0.655 -0.764 -1.264 NO 
medio_flor_1a_soca  CG12-040023 15.49 -0.451 1.127 1.052 1.532 1.816 -2.507 1.423 0.837 NO 
medio_flor_1a_soca  CG12-048041 20.44 2.562 -1.623 -1.550 -1.522 -1.394 1.193 -1.689 1.280 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-059094 16.00 0.489 -1.628 -1.547 -1.511 -1.397 -0.196 -1.881 -1.248 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-134007 17.75 0.784 0.372 0.428 0.230 0.234 -1.573 0.797 0.921 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-194003 16.39 0.483 0.494 0.533 0.231 0.177 1.041 -0.649 0.101 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-318018 18.60 1.715 1.343 1.147 1.588 1.726 -1.312 0.239 -0.070 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-324003 13.99 -0.934 1.399 1.212 1.548 1.674 0.446 0.233 0.607 NO 
medio_flor_1a_soca  CG12-325061 15.89 0.212 0.026 -0.040 -0.018 -0.089 -0.151 0.597 1.859 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-326001 10.81 -2.795 -0.037 -0.087 0.053 -0.047 1.802 -0.454 -2.396 NO 
medio_flor_1a_soca  CG12-330081 16.54 0.516 0.403 0.401 0.139 0.084 1.026 0.231 0.147 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-333019 18.58 1.674 0.407 0.387 0.168 0.104 0.718 -0.921 1.334 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-333050 20.46 2.094 -1.417 -1.298 -1.598 -1.392 0.500 -1.179 1.138 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-338007 16.86 0.833 -1.408 -1.296 -1.600 -1.389 -2.938 -0.276 -0.343 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-338053 12.04 -1.909 0.816 0.789 0.505 0.545 0.663 0.487 0.092 NO 
medio_flor_1a_soca  CG12-377002 17.73 0.904 0.778 0.761 0.503 0.562 -0.747 -1.026 -0.432 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-523006 19.87 2.262 -0.881 -0.830 -0.845 -0.692 -2.260 -1.663 0.063 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-523009 13.84 -0.969 -0.904 -0.857 -0.804 -0.662 -1.618 -0.506 -0.405 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-523028 17.78 1.177 0.192 0.210 -0.064 -0.091 0.818 0.279 1.158 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-523058 12.51 -2.139 0.191 0.218 -0.082 -0.104 1.752 1.059 -0.598 NO 
medio_flor_1a_soca  CG12-534090 17.50 1.211 -1.252 -1.439 -0.331 -0.452 -1.367 0.845 2.277 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-610036 9.14 -3.703 -1.295 -1.474 -0.268 -0.417 1.415 0.911 -2.365 NO 
medio_flor_1a_soca  CG12-611002 16.42 0.362 1.167 1.192 0.739 0.705 1.090 -0.635 -0.883 SI 
medio_flor_1a_soca  CG12-621023 12.86 -1.400 1.156 1.197 0.698 0.682 -2.491 1.290 -1.603 NO 
medio_flor_1a_soca  CG98-78 20.05 2.516 -0.746 -0.614 -0.977 -1.082 1.260 -0.557 1.315 SI 
medio_flor_1a_soca  CP72-2086 12.62 -1.599 -0.751 -0.624 -0.910 -1.049 2.917 0.294 0.053 NO 
medio_flor_plantia  CG12-005023 16.07 -0.899 1.507 1.511 -0.242 -0.365 0.745 0.378 -0.893 SI 
medio_flor_plantia  CG12-030018 25.33 2.025 -0.024 -0.174 0.773 0.210 0.535 0.689 1.010 SI 
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medio_flor_plantia  CG12-032010 23.94 1.615 -1.349 -1.308 -0.809 -0.818 -2.740 0.245 2.003 NO 
medio_flor_plantia  CG12-040023 18.54 -0.084 -1.386 -1.440 -0.198 -0.241 -0.896 1.206 -0.999 NO 
medio_flor_plantia  CG12-092002 21.66 0.832 -0.928 -0.969 0.563 0.364 -1.079 -1.482 1.846 NO 
medio_flor_plantia  CG12-135018 19.10 0.093 -1.022 -1.071 0.685 0.412 1.597 0.212 -1.500 NO 
medio_flor_plantia  CG12-135022 14.77 -1.236 -1.925 -1.817 0.201 0.318 -0.536 -0.489 -1.806 NO 
medio_flor_plantia  CG12-135033 14.60 -1.278 -2.759 -2.662 0.364 0.212 0.815 -0.323 0.249 NO 
medio_flor_plantia  CG12-146003 13.83 -1.491 2.290 2.160 0.356 0.887 -2.077 -0.966 -1.218 NO 
medio_flor_plantia  CG12-253007 24.66 1.929 -0.439 -0.577 1.367 0.896 2.344 1.721 0.988 NO 
medio_flor_plantia  CG12-260002 23.07 1.299 -1.644 -1.437 -0.673 -1.034 0.278 0.051 0.717 SI 
medio_flor_plantia  CG12-318018 20.17 0.456 0.890 1.023 -0.877 -0.810 -0.013 -0.014 0.720 SI 
medio_flor_plantia  CG12-324003 15.52 -0.941 -2.224 -2.275 0.548 -0.266 -1.085 -1.301 0.596 SI 
medio_flor_plantia  CG12-324070 14.95 -1.159 0.868 0.981 -1.398 -1.132 -3.315 -0.750 0.349 SI 
medio_flor_plantia  CG12-324191 15.43 -1.018 2.296 2.409 -1.210 -0.996 1.107 0.082 1.791 NO 
medio_flor_plantia  CG12-326001 16.45 -0.710 1.273 1.249 -0.238 0.260 -0.584 -3.255 1.603 SI 
medio_flor_plantia  CG12-333017 17.21 -0.436 -1.171 -1.225 0.075 0.274 -2.104 -0.549 -1.028 NO 
medio_flor_plantia  CG12-333050 21.94 1.005 -0.406 -0.312 -0.366 -0.416 0.735 0.668 -0.054 NO 
medio_flor_plantia  CG12-335003 25.89 2.131 2.533 2.654 -1.051 0.027 -0.530 3.776 -0.251 SI 
medio_flor_plantia  CG12-337006 11.40 -1.333 1.398 1.429 -0.521 -0.441 3.397 -1.247 0.038 NO 
medio_flor_plantia  CG12-338007 19.20 0.110 0.139 0.082 0.173 -0.242 -2.289 0.670 -0.165 SI 
medio_flor_plantia  CG12-523028 14.22 -1.347 -1.930 -1.983 0.492 -0.101 -0.432 -1.296 -1.551 SI 
medio_flor_plantia  CG12-610018 11.63 -2.265 1.198 1.222 -0.054 -0.169 2.464 -2.074 -1.508 NO 
medio_flor_plantia  CG12-620011 24.69 1.821 0.498 0.478 0.189 0.765 0.825 1.045 1.129 SI 
medio_flor_plantia  CG12-621017 15.49 -1.037 0.097 -0.026 0.670 0.564 1.271 0.463 -1.203 SI 
medio_flor_plantia  CG12-626020 11.97 -2.068 0.727 0.748 -0.412 -0.270 -0.216 -1.585 -1.448 NO 
medio_flor_plantia  CG12-627080 17.88 -0.216 -0.643 -0.739 0.539 0.603 -0.890 0.427 -0.581 SI 
medio_flor_plantia  CG98-78 25.05 2.013 -0.552 -0.714 1.119 1.056 0.810 1.550 0.165 SI 
medio_flor_plantia  CP72-2086 23.54 1.492 1.513 1.474 0.407 0.806 2.356 0.057 -0.168 SI 
medio_flor_plantia  CP73-1547 21.08 0.694 1.180 1.307 -0.477 -0.354 1.204 1.465 1.187 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-008054 21.71 1.080 -0.571 -0.578 0.389 0.413 -1.270 -0.595 0.202 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-034098 19.81 1.160 2.469 2.291 0.183 -0.169 -1.048 -0.561 0.389 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-057019 17.04 -0.530 1.581 1.603 0.719 -0.279 0.177 -0.422 0.759 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-121 15.44 -1.150 -1.581 -1.429 0.416 -0.083 1.241 0.949 -0.703 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-122 20.48 0.720 -2.812 -2.487 0.106 -0.061 0.997 -0.305 0.083 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-123 17.29 -0.503 -1.069 -0.797 0.419 -0.480 -1.226 1.175 -0.007 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-124 16.95 -0.597 1.026 0.762 -0.013 -0.279 -0.980 0.438 -0.922 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-125 19.49 0.158 0.472 0.255 -0.376 0.207 0.590 0.919 -1.073 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-126 20.36 0.624 -0.039 0.082 -0.056 0.048 -0.562 -2.367 0.446 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-130 24.50 1.870 -1.731 -1.426 -0.208 -0.127 3.457 -0.778 0.715 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-132 23.53 1.628 -1.021 -0.980 0.304 0.696 -0.763 -1.385 0.763 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-133 19.06 0.102 -0.999 -1.003 0.595 0.382 1.740 -0.132 0.231 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-135 21.30 0.722 -0.945 -0.660 0.403 -0.041 0.108 0.754 0.818 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-229005 31.25 4.123 0.541 0.778 0.451 -0.179 0.879 -0.936 2.330 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-317020 15.71 -0.984 -0.877 -0.964 -0.097 0.111 1.795 -0.941 -1.979 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-317043 15.65 -0.941 -1.987 -2.148 -0.456 0.349 0.181 -0.851 0.502 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-317044 16.99 -0.490 0.923 0.989 0.143 -0.257 2.389 -0.892 0.970 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-318012 22.11 1.128 1.316 1.515 0.242 -0.082 -1.399 -0.897 1.903 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-318022 16.30 -0.757 1.165 1.237 0.040 -0.119 0.332 -0.822 -0.305 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-324084 19.37 0.267 -1.283 -1.423 -0.517 -0.217 0.850 1.591 -0.277 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-324147 20.84 0.791 -0.143 -0.199 0.084 -0.127 -1.058 3.658 1.505 NO 
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medio_no_flor_1a_soca  CG12-324156 18.41 -0.049 0.689 0.782 0.377 -0.059 0.260 -1.360 0.780 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-324185 18.16 -0.091 -0.898 -0.757 -0.307 0.168 0.565 0.463 -0.767 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-324187 20.26 0.473 0.768 0.908 -0.330 0.092 -1.880 -0.224 -0.110 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-330036 20.39 0.540 2.399 2.350 -0.383 -0.318 -1.282 -0.016 -0.767 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-332013 14.54 -1.389 0.905 0.551 -0.740 -0.243 -0.959 -0.304 -1.442 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-332015 16.78 -0.635 1.213 0.772 -0.532 0.127 -1.407 0.264 -1.066 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-333077 18.18 -0.161 2.657 2.508 0.116 -0.101 -1.395 0.952 0.760 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-337009 16.27 -0.879 0.328 0.569 0.313 -0.438 0.559 -2.141 0.206 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-360009 18.12 -0.219 0.305 0.448 0.214 -0.142 -1.078 0.035 -0.224 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-512009 19.19 0.181 1.496 1.398 0.156 -0.113 -1.025 -0.784 0.592 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-512013 20.26 0.479 3.629 3.515 -0.031 0.004 -2.296 0.254 0.433 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-531020 16.69 -0.690 1.270 1.237 -0.059 0.351 0.767 0.626 -1.019 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-533002 22.25 1.139 0.040 -0.017 0.025 0.244 0.055 0.631 0.154 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-534006 16.01 -0.828 -1.183 -1.303 -0.468 -0.086 1.053 -0.645 -1.731 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-548002 19.93 0.456 -1.078 -1.215 -0.868 0.145 0.718 -0.067 -0.131 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-564013 13.75 -1.598 -1.365 -1.375 -0.042 0.167 1.703 -0.464 0.010 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-570001 14.31 -1.381 -1.197 -1.127 -0.734 -0.278 -0.469 0.097 -1.046 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-606012 13.02 -1.849 1.876 1.521 -0.630 -0.242 -2.443 0.164 -1.748 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-606100 17.81 -0.345 -0.554 -0.647 -0.107 0.267 2.740 1.105 0.095 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-606102 19.80 0.354 -2.607 -2.461 0.294 0.308 1.323 5.441 1.566 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-626007 15.95 -0.909 -2.874 -3.153 -0.345 0.119 1.609 -0.234 -1.725 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-627037 23.27 0.797 -0.607 -0.276 0.203 0.195 -1.413 0.304 0.861 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-629011 18.64 -0.003 -0.157 -0.317 -0.366 0.204 0.950 -0.534 0.783 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-637001 12.91 -1.887 -1.696 -1.433 0.722 0.380 -0.348 0.925 -0.990 NO 
medio_no_flor_1a_soca  CG12-MSING#4 23.47 1.723 0.395 0.563 -0.020 -0.476 -1.144 -2.226 2.064 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CG98-78 16.09 -0.878 0.382 0.589 0.426 -0.434 -1.889 -0.895 -0.845 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CP72-2086 17.04 -0.505 -0.272 -0.504 0.463 0.444 -0.269 1.586 -1.416 SI 
medio_no_flor_1a_soca  CP88-1165 17.86 -0.270 1.698 1.457 -0.117 0.007 0.569 -0.553 0.374 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-031043 22.60 0.851 -0.542 -0.551 0.016 -0.332 -1.981 -0.574 1.242 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-120 21.93 0.438 -4.051 -3.990 -0.367 -0.520 0.676 0.075 0.722 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-121 21.02 0.636 -2.933 -2.862 -0.134 -0.228 0.907 0.890 -1.053 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-122 16.95 -2.199 1.231 1.253 0.206 0.206 -0.980 0.967 0.271 NO 
medio_no_flor_plantia  CG12-123 17.40 -1.679 1.257 1.242 -0.066 0.062 0.299 0.366 -0.178 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-124 12.47 -4.153 1.407 1.404 -0.090 0.043 1.373 0.534 -0.926 NO 
medio_no_flor_plantia  CG12-125 24.99 2.380 -0.026 -0.149 -0.060 -0.024 -1.231 1.157 0.388 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-126 20.05 -0.122 -1.445 -1.698 -0.031 -0.044 1.165 0.917 -0.667 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-127 20.39 -0.066 -0.369 -0.786 0.084 -0.092 -0.775 -0.859 -0.271 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-128 24.76 1.898 1.048 0.733 0.187 -0.034 1.375 0.479 0.662 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-129 31.59 5.455 1.654 1.664 0.140 0.097 0.502 0.063 1.374 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-130 30.93 5.086 0.414 0.376 0.304 0.114 -1.487 0.211 1.949 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-131 19.91 -0.592 -0.645 -0.560 0.083 0.139 -0.428 0.725 0.429 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-132 20.53 0.051 -1.360 -1.054 -0.058 0.103 0.513 0.174 2.851 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-133 17.38 -1.693 -0.145 0.110 0.103 0.283 -0.471 0.198 0.121 NO 
medio_no_flor_plantia  CG12-134 16.92 -1.590 0.347 0.452 -0.048 0.062 -4.606 0.411 -1.520 NO 
medio_no_flor_plantia  CG12-135 24.68 1.808 -0.809 -0.729 -0.037 -0.111 1.363 -0.453 -1.008 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-317043 20.42 0.158 -0.098 -0.059 0.016 0.119 1.188 -1.473 -0.037 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-324233 23.32 1.388 1.247 1.161 0.150 0.362 -0.707 -0.427 1.852 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-512013 17.90 -1.444 0.440 0.558 -0.150 -0.116 1.129 0.222 -0.111 NO 
medio_no_flor_plantia  CG12-548002 19.39 -0.732 0.703 0.620 -0.078 -0.274 0.418 -5.625 -1.151 SI 
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medio_no_flor_plantia  CG12-570001 17.49 -1.560 0.029 -0.214 -0.047 -0.064 -0.060 0.228 -1.675 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-606011 16.12 -2.361 -1.441 -1.459 -0.224 -0.113 0.064 0.362 -1.432 NO 
medio_no_flor_plantia  CG12-606095 19.88 -0.006 -1.306 -1.261 -0.297 -0.155 1.030 0.551 0.246 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-606102 17.95 -1.259 -1.400 -1.206 -0.019 0.041 -1.345 0.296 -0.273 NO 
medio_no_flor_plantia  CG12-627037 19.66 -0.565 0.807 0.636 0.152 0.262 -1.171 0.710 -1.627 SI 
medio_no_flor_plantia  CG12-627037a 16.86 -1.994 2.652 2.309 0.067 0.079 -0.769 -1.169 -1.828 NO 
medio_no_flor_plantia  CG98-78 27.92 3.512 1.807 2.099 0.113 0.206 1.511 -0.482 2.064 SI 
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ANEXO 4. RESUMEN DEL ANÁLISIS DE VARIANZA PARA UN MODELO MIXTO, DONDE LA VARIABLE “VARIEDAD” 
(ENTRY) SE CONSIDERÓ FIJA, EL RESTO SE CONSIDERARON ALEATORIAS. VARIABLES DE RESPUESTA: SCORES 
DE 14 COMPONENTES PRINCIPALES (CPS). 
Conjunto de Datos CP1 CP2 CP3 CP4 CP5 CP6 CP7 CP8 CP9 CP10 CP11 CP12 CP13 CP14 
  
7.410 4.140 1.987 3.963 5.734 2.834 2.963 1.713 2.139 2.814 2.303 1.584 1.791 0.832 
<0.0001 <0.0001 0.017 <0.0001 <0.0001 0.002 0.000 0.04841 0.020 0.001 0.005 0.112 0.050 0.717 
**** **** * **** **** ** *** * * *** ** NS NS NS 
litoral_flor_plantia 
4.089 2.202 1.289 0.839 1.496 2.292 2.625 1.416 1.285 1.567 1.369 1.089 0.750 2.147 
0.001 0.016 0.246 0.674 0.163 0.019 0.005 0.243 0.280 0.110 0.232 0.407 0.784 0.019 
*** * NS NS NS * ** NS NS NS NS NS NS * 
litoral_no_flor_plantia 
5.314 3.843 1.893 8.369 4.382 4.776 3.851 2.009 3.714 1.333 1.461 1.477 0.963 1.275 
<0.0001 <0.0001 0.05 <0.0001 <0.0001 <0.0001 <0.0001 0.06 <0.0001 0.18 0.12 0.15 0.55 0.26 
**** **** * **** **** **** **** NS **** NS NS NS NS NS 
medio_flor_1a_soca 
2.587 1.246 2.513 4.942 4.311 4.244 1.076 2.819 1.725 2.132 1.136 1.517 2.821 1.256 
0.021 0.276 0.049 <0.0001 <0.0001 0.000 0.442 0.015 0.162 0.023 0.367 0.261 0.003 0.272 
* NS * **** **** *** NS * NS * NS NS ** NS 
medio_flor_plantia 
4.888 3.476 3.588 0.693 1.310 1.985 1.247 3.646 1.708 2.373 1.545 2.087 0.474 1.894 
0.025 0.001 0.042 0.803 0.236 0.065 0.325 0.007 0.078 0.012 0.180 0.185 0.975 0.217 
* *** * NS NS NS NS ** NS * NS NS NS NS 
medio_no_flor_1a_soca 
2.056 5.255 3.680 3.571 3.885 1.714 1.452 1.467 1.648 2.696 0.909 1.653 1.149 1.285 
0.017 <0.0001 <0.0001 0.001 <0.0001 0.032 0.136 0.126 0.086 0.003 0.629 0.095 0.315 0.192 
* **** **** *** **** * NS NS NS ** NS NS NS NS 
medio_no_flor_plantia 
1.388 2.263 2.748 1.243 1.398 1.372 1.050 1.363 1.099 1.150 1.207 1.363 1.149 1.014 
0.075 0.000 <0.0001 0.169 0.071 0.083 0.410 0.103 0.354 0.279 0.203 0.120 0.269 0.469 
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